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Für das Leben auf der Erde ist Wasser eine elementare Voraussetzung. Sowohl Menschen als auch 
höhere Tiere bestehen zu mehr als 60 % aus Wasser. Reduziert sich dieser Anteil bereits um 10 %, 
führt dies zu empfindlichen Störungen des Organismus, 20 % gar zum Tod [1]. Dabei ist sauberes 
Wasser für die Gesundheit des Menschen notwendig [1]. Das erforderliche Süßwasser macht jedoch 
nur ca. 2,5 % des auf der Erde vorkommenden Wassers aus (UNESCO 2003). Davon sind aller-
dings 99 % entweder in Form von Eis in Polen und Gletschern gespeichert oder in derzeit nicht 
erreichbaren, zu tief gelegenen Grundwasserleitern vorhanden, so dass nur 1 % der Süßwasservor-
kommen der Erde als erneuerbares Wasser in Oberflächenwässern zur Nutzung bereit stehen. Da 
die Verteilung der verwendbaren Süßwasservorkommen nicht gleichmäßig ist, herrscht in vielen 
Regionen der Erde, insbesondere der „Dritten Welt“, Wasserknappheit. Darüber hinaus werden in 
gut versorgten Gebieten, wie Mitteleuropa, Süßwasserreserven für Luxusgüter verschwendet. Hin-
zu kommt, dass die Weltbevölkerung ständig wächst und damit der Wasserbedarf steigt. Anderer-
seits wird die Qualität des vorhandenen Oberflächenwassers durch Abfälle, Einleitung mangelhaft 
oder nicht geklärten Abwassers besonders in den Entwicklungsländern, durch Verbauung von 
Flussläufen und schließlich auch durch den Klimawandel, der einen Anstieg der Wassertemperatu-
ren zur Folge hat, negativ beeinflusst. Somit wird die Süßwassersituation auf der Erde bereits als 
Weltwasserkrise bewertet (UNESCO 2003). Hinzukommen durch mangelnde Wasserversorgung 
und verschmutztes Wasser verursachte, vermeidbare Krankheiten. Davon sind insbesondere Kinder 
unter 5 Jahren in den Entwicklungsländern betroffen.  
Die Sauberkeit des Wassers stellt auch für die Existenz der Ökosysteme auf der Erde eine Grundvo-
raussetzung dar. Wenngleich die Umwelt über die Fähigkeit zur Absorption und Selbstreinigung 
verfügt, so hat doch eine starke Verringerung der Wasserqualität, eine Überlastung dieser Fähigkeit 
zur Folge, die mit Einbußen der biologischen Diversität, Schäden natürlicher Nahrungsquellen und 
schließlich dem Verlust eines Ökosystems einhergehen kann. Schäden an Flächen, die zum Erhalt 
des Wasserkreislaufs der Erde durch Evapotranspiration beitragen, haben außerdem Auswirkungen 
auf die künftige Wasserverfügbarkeit. Somit beruht die Nachhaltigkeit der Wasservorkommen auf 
einer partizipatorischen Bewirtschaftung der Ökosysteme. Dazu gehören Monitoringprogramme, 
die die Gesundheit der Ökosysteme beurteilen, indem Indikatoren für die Wasserqualität ermittelt, 
hydrologische Informationen gesammelt sowie die biologische Artenvielfalt bestimmt werden 
(UNESCO 2003). Nur durch konsequente Einhaltung dieser Untersuchungen können anthropogene 
Einflüsse auf die Ökosysteme erkannt und behoben werden.  
Die Nachhaltigkeit im Umgang mit der Ressource Wasser ist im Wasserhaushaltsgesetz (Fassung 
31. Juli 2009) der Bundesrepublik festgelegt, dessen § 1 den Zweck des Gesetzes mit den folgen-
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den Worten beschreibt: „… durch eine nachhaltige Gewässerbewirtschaftung die Gewässer als 
Bestandteil des Naturhaushalts, als Lebensgrundlage des Menschen, als Lebensraum für Tiere und 
Pflanzen sowie als nutzbares Gut zu schützen“, wobei dies für oberirdische Gewässer, Küsten – 
und Grundgewässer gilt. In dieser Fassung des Wasserhaushaltsgesetzes sind die Leitlinien der 
Europäischen Wasserrahmenrichtlinie (WRRL) nunmehr mit integriert.  
1.1 Bedeutung aquatischer Sedimente für den Stoffhaushalt 
/ Stoffkreislauf 
Gewässersedimente stellen eine heterogene Matrix aus akkumuliertem partikulärem Material am 
Gewässergrund dar, das aus anorganischen und organischen Materialien (Power & Chapman 1992) 
wie Boden- und Gesteinsfragmenten, Mineralien, Detrituspartikeln, Tierfaeces und anthropogen 
bedingten Substanzen besteht (Maher et al. 1999). Die Partikelgrößen der Sedimente reichen von 
Schluffen (< 63 µm) über Sand bis zu Gesteinspartikeln (> 1 mm), wobei eine Schichtung nach 
Dichte und Größe der Partikel erfolgt. Ein Teil der feinen Partikel liegt meist in Suspension im 
Gewässer vor, die damit lösliche Metalle, organische Substanzen oder Mikroorganismen autoch-
thoner und allochthoner Herkunft binden und zum Bodensediment transportieren (Maher et al. 
1999). Sedimente fungieren dabei zugleich als Senken und Quellen von Nährstoffen und Laststof-
fen, welche die Zusammensetzung und Qualität des Wassers beeinflussen können (Mouvet & 
Bourg 1983). Folglich nutzen Algen, Makrophyten, benthische Invertebraten und Bakterien Sedi-
mente als Nährstoffquelle und Refugium. Dabei passen sich die Organismen einerseits ihrer Umge-
bung an, formen andererseits ihr Habitat durch Stoffwechselaktivität, den Entzug und die Produkti-
on bestimmter Verbindungen (Röske & Uhlmann 2005) sowie Bioturbation. Zusätzlich wirken sich 
klimatisch-physikalische Faktoren wie Wind, Temperatur, Niederschlag in entscheidendem Maße 
auf das Sediment aus. Ebenso gehören auch die Verweilzeit, die Morphometrie des Gewässers und 
die Struktur des Einzugsgebietes zu den wesentlichen Einflussgrößen. Gewässer, deren Einzugsge-
biet einen hohen Waldanteil besitzt, können durch nährstoffarmes Wasser charakterisiert werden, 
wohingegen eine ausgeprägte landwirtschaftliche Nutzung und eine dichte Besiedlung mit einem 
erhöhten Nitrateintrag einhergeht (Uhlmann & Horn 2006). 
Insbesondere für Mikroorganismen bilden Sedimente eine enorm reaktive Oberfläche, die zahlrei-
che ökologische Nischen schaffen kann (Buscot 2005). Die Anzahl der Bakterien im Sediment ist 
um ein vielfaches höher als im Wasserkörper. Damit stellen Sedimente das Zentrum mikrobieller 
Aktivität dar (Uhlmann & Horn 2006). Die Mikroorganismen gewinnen ihre Energie primär aus 
der Oxidation von organischem Material wie z.B. Detritus und abgestorbenem Plankton. Dabei 
freiwerdende Elektronen werden auf Elektronenakzeptoren übertragen, wobei Sauerstoff das 
höchste Redoxpotential besitzt und den höchsten Energiegewinn erbringt. Ist die Sauerstoffzehrung 
größer als die Nachlieferung, wie es beispielsweise in geschichteten Seen während der Stagnati-
Einleitung 
3 
onsphase der Fall sein kann, werden andere Elektronenakzeptoren genutzt. Hieraus ergeben sich 
nach dem aeroben Abbau alternative Energiegewinnungsprozesse, die sequentiell mit zunehmender 
Sedimentschicht und abnehmendem Redoxpotential stattfinden: Denitrifikation, Manganreduktion, 
Eisenreduktion, Sulfatreduktion und Methanbildung (Ulrich 1998). Damit entsteht eine Zonierung 
der mikrobiellen Gruppen mit der Sedimenttiefe. Die gebildeten Metabolite können anschließend 
Ausgangssubstrat für anabole oder katabole mikrobielle Stoffwechselprozesse sein oder sie reagie-
ren auf chemischem Weg beispielsweise zu Huminsäuren weiter (Ulrich 1998), die mit Phosphor 
Komplexverbindungen eingehen können. Die so gebildeten Stoffe können über verschiedene Wege 
das Sediment verlassen und im Wasser wieder als Substrate für andere Organismen fungieren. Zu-
dem verändern die Mikroorganismen durch ihre Stoffwechselaktivität (Verbrauch von Sauerstoff, 
Nitrat, Sulfat) den pH-Wert, durch die Freisetzung von Kohlendioxid (CO2) und die damit verbun-
dene Bildung von Kohlensäure, sowie das Redoxpotential ihrer Umgebung und beeinflussen damit 
die Lebensbedingungen anderer Organismen in den Gewässersedimenten (Ahlf et al. 2001). Die 
mikrobielle Bildung von CO2 kann auch die Bildung von Calcitkristallen im Sediment fördern, was 
die Eigenschaften das Sedimentes verändert (Kusnezow 1966).  
Die Stoffwechselleistungen vieler Mikroorganismen sind bislang nicht vollständig bekannt. Einige 
Beispiele ubiquitär vorkommender Mikroorganismen zeigen jedoch ein Potential zum Abbau soge-
nannter Laststoffe, wodurch sie zur „biologischen Selbstreinigung“ eines Ökosystems beitragen 
(Röske & Uhlmann 2005). Als Laststoffe gelten alle Substanzen, die die Funktionen oder Struktu-
ren der Gewässer-Ökosysteme beeinträchtigen, indem die Wasserbeschaffenheit negativ beeinflusst 
wird. Laststoffe werden somit eingeteilt in Sink- und Schwebstoffe, toxische Substanzen, sauer-
stoffzehrende organische Substanzen, Pflanzennährstoffe, schwer abbaubare organische Substan-
zen, Säuren und pathogene Organismen (Uhlmann & Horn 2001). Die Fähigkeit zur Selbstreini-
gung besitzen sowohl Fließ- als auch Standgewässer. In Fließgewässern ist die Selbstreinigung im 
Hinblick auf den Abbau anthropogen eingetragener organischer Laststoffe durch eine höhere Sau-
erstoffkonzentration und eine größere Kontaktfläche zwischen Substrat und verwertenden Bakteri-
en in etwa vier Mal so schnell wie in einem stehenden Wasser (Schönborn 1992). Wenngleich das 
Fließen des Wassers die Kontaktzeit von Nährstoff und Zelloberfläche der Mikroorganismen ver-
ringert, so wirkt die Abdrift förderlich auf die Selbstreinigung (Schönborn 1992). Hingegen sind 
mit Pflanzen stark besiedelte Bereiche der Fließgewässer ein positiver, die Selbstreinigungskraft 
stärkender Aspekt. Zum einen bieten die Pflanzen eine große Aufwuchsfläche für Pflanzen, Tiere 
und Mikroorganismen, zum anderen liefern sie viel Sauerstoff und verkleinern treibende Schlamm-
flocken, wodurch diese leichter abbaubar sind (Schönborn 1992). Neben biogenen Stoffwechsel-
prozessen spielen im Kontaktbereich von Sedimentoberfläche und Wasser Fällungs-, Lösungs- und 
Austauschvorgänge eine große Rolle. Einige Substanzen werden im Sediment bevorzugt adsorbiert 
und unter bestimmten Bedingungen wieder mobilisiert. Dafür sind die an der Kontaktzone zwi-
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schen Wasser und Sediment vorherrschenden Reduktions- und Oxidationsbedingungen sowie der 
pH-Wert entscheidend. Die Biomassezusammensetzung der Wasserorganismen entspricht durch-
schnittlich dem Redfield Ratio folgenden atomaren Massenverhältnis C106H180O45N16P1. Das Mini-
mumgesetz von Liebig besagt, falls einer der Stoffe von diesem Massenverhältnis stark abweicht, 
wirkt er limitierend. In Gewässern sind in diesem Zusammenhang vor allem Phosphor und Stick-
stoff bedeutend (Uhlmann & Horn 2001). Phosphor ist von besonderem Interesse, da er in natürli-
chen Süßgewässern nur in sehr geringen Konzentrationen vorhanden ist und dadurch häufiger als 
Stickstoff limitierend wirkt.  
Am Beispiel des Phosphors wird hingegen deutlich, wie sich ein Überangebot eines Stoffes negativ 
auf ein Ökosystem auswirken kann. Phosphor gelangte besonders in den 1970er Jahren in großen 
Mengen als Polyphosphat aus Wasch- und Reinigungsmitteln in die Gewässer (Uhlmann & Horn 
2001). Die Reduktion dieses Nährstoffes durch die Verwendung phosphatfreier Waschmittel führte 
insbesondere in Seen aufgrund der hohen Wasseraufenthaltszeit nur zu einer verzögerten Besserung 
der Wasserqualität. Dies war auf Rücklösungsvorgänge des Phosphors aus dem Sediment in das 
Wasser zurückzuführen. Phosphat- und Eisenionen, die sich in tieferen Sedimentschichten unter 
anaeroben Bedingungen aus ihren Verbindungen lösen, reichern sich unter aeroben Bedingungen in 
der Nähe der Sediment-Wasser-Kontaktfläche an. Bei wechselnden Reduktionsprozessen an der 
Sedimentoberfläche wird Eisen und anorganischer Phosphor in das Wasser rückgelöst (Schwoerbel 
1987). Hohe Phosphoreinträge führten durch Massenentwicklungen von Phytoplankton und hohe 
Abundanzen von Cyanobakterien in den 1970er Jahren zur Eutrophierung der Talsperre Saiden-
bach. Daraus resultierte eine Überproduktion an organischem Material mit einer enormen Bakteri-
enaktivität, die eine starke Sauerstoffzehrung zur Folge hatte. Dadurch wurden mikrobielle Prozes-
se gefördert, die besonders unter reduktiven Bedingungen stattfinden und mit ihren 
Stoffwechselprodukten aus Fermentationsprozessen die Wasserqualität negativ beeinflussten. Eine 
Verbesserung der Wasserqualität durch anhaltend niedrigere Phosphorlasten, durch phosphatfreie 
Waschmittel und eine veränderte landwirtschaftliche Nutzung im Einzugsgebiet führte in den 
1990er Jahren zu einer Beurteilung der biologischen Wasserqualität der Talsperre Saidenbach als 
mesotroph (Horn 2003).  
Neben den Rücklösungsvorgängen, die beispielsweise die Reaktivierung des Phosphors aus dem 
Sediment bewirkten, gehören Konzentrationsunterschiede zwischen Poren- und Kontaktwasser zu 
den Vorgängen, unter denen Stoffe aus dem Sediment in Lösung gehen. Diese Lösungsvorgänge 
werden durch Ventilationsmechanismen von Makroorganismen wie z.B. Tubificiden und Chirono-
midenlarven, Wasserbewegungen und Gaskonvektionen begünstigt (Ulrich 1998; Schwoerbel 
1987). Diese Vorgänge verdeutlichen, wie mikrobielle Stoffwechselprodukte aus dem Sediment in 
den Stoffkreislauf des Wassers gelangen und sich auf die Stoffzusammensetzung und darin befind-
liche Organismen auswirken können.  
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Die Komplexität der Stoffkreisläufe in den Sedimenten, die in Wechselwirkung mit dem umgeben-
den Interstitialwasser und dem überstehenden Wasser stehen, ist weitaus größer als sie hier darge-
stellt werden kann. Jedoch ist die Bedeutung der mikrobiellen Stoffwechselaktivität für den Stoff-
kreislauf deutlich und die Analyse der Zusammensetzung dieser mikrobiellen Lebensgemeinschaft 
wichtig (Singh & Ward 2004). Einerseits können damit Erkenntnisse für die Funktionsweise der 
Sedimente für den Stoffhaushalt als auch für die Reinigungsleistung erlangt werden. Andererseits 
können besondere mikrobielle Abbau- und Synthese-Leistungen identifiziert werden. 
1.2 Bedeutende Mikroorganismen für den Stoffumsatz in 
Sedimenten 
Die oberste Schicht der Gewässersedimente ist die biochemisch aktivste Zone eines Gewässers 
(Maaßen 2003). Durch Diffusion aus dem Wasserkörper ist diese Zone gut mit Sauerstoff durch-
mischt (Rheinheimer 1991). Die Aktivität von Ciliaten, Nematoden und Oligochäten begünstigen 
die Sauerstoffverteilung in dieser oxischen obersten Sedimentschicht. Hier stellen autotrophe Or-
ganismen Biomasse zur Verfügung, die von heterotrophen Mikroorganismen (obligat oder fakulta-
tiv aerob) unter Sauerstoffverbrauch zur Energiegewinnung genutzt wird (Ahlf et al. 2001). Dabei 
wird die Gesamtmenge der organischen Stoffe herabgesetzt und ihre Zusammensetzung verändert. 
Da die leicht angreifbaren Verbindungen zuerst abgebaut werden, erhöht sich somit der Anteil 
schwer zersetzbarer Substanzen z.B. Lignin-Humus-Komplexe (Kusnezow 1959) mit zunehmender 
Sedimenttiefe (Rheinheimer 1991). Durch diese Stoffwechselaktivität aerober Mikroorganismen 
sinkt der Sauerstoffgehalt innerhalb weniger Millimeter Sedimenttiefe, so dass selbst in sauerstoff-
reichen Seen die Oxidationszone im Sediment nur 0,2 bis 3 mm tief ist (Schwoerbel 1987). So 
kommt es durch mangelnde Nachlieferung des Sauerstoffs zu anaeroben Verhältnissen in Gewäs-
sersedimenten. Insbesondere Mikroorganismen sind auf diese Verhältnisse spezialisiert. Nach dem 
Kompetitions-Prinzip (Winfrey & Zeikus 1977) dominieren unter substratlimitierenden Bedingun-
gen im anaeroben Sediment diejenigen Mikroorganismen, die in der Lage sind, die Elektronen auf 
den Akzeptor mit dem höchsten Redoxpotential zu übertragen. Sequentiell erfolgen nun mit zu-
nehmender Sedimenttiefe die alternativen Energiegewinnungsprozesse, bei denen die Elektronen 
aus der Mineralisierung organischer Verbindungen statt auf Sauerstoff, wie z.B. NO3-, Mn (IV), Fe 
(III), SO42- und CO2 übertragen werden. Hierbei werden die Sedimente in Zonen entsprechend ihrer 
Redoxstufen und der darin gebildeten Metabolite eingeteilt. Werden die Elektronen überwiegend 
auf NO3- sowie auf Mn (IV) -  und Fe (III) -oxidhydrate übertragen, spricht man von der suboxi-
schen Sedimentzone. In der sulfidischen Zone dominiert die Sulfatreduktion. In der methanogenen 
Zone werden Elektronen hauptsächlich auf Carbonat und organisches Material übertragen. In ei-
nem ungestörten Sediment sind diese verschiedenen Zonen räumlich gut voneinander getrennt und 
im Tiefenprofil sind die Milieus nach der aeroben Zone die Abschnitte der Denitrifikation, Eisen- 
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und Manganreduktion, Sulfatreduktion und Methanbildung zu identifizieren (Ahlf et al. 2001). Die 
vereinfachten Summengleichungen des Energiegewinns aus der aeroben Atmung im Vergleich zur 
anaeroben Atmung sind in den folgenden Gleichungen der Tabelle 1-1 zusammengefasst (Heider 
2007b; Stumm & Morgan 1996). Die Eisen- und Manganreduktion wird von den gleichen Mikro-
organismen durchgeführt. 
 
Tabelle 1-1: Vergleich des theoretischen Energiegewinns aus mikrobieller aerober und anaerober Atmung ei-
ner organischen Modellsubstanz CH2O. 
Prozess Repräsentative Art Reaktion ∆G0,[kJ/mol], 
aerobe Atmung Ralstonia eutropha CH2O + O2 → CO2 + H2O - 500 
Denitrifikation Paracoccus denitrificans CH2O + 4/5 NO3- + 4/5 H+ → 2/5 N2 + CO2 + 7/5 H2O - 476 
Manganreduktion Geobacter sulfurreducens CH2O + 2 MnO2 + 4 H+→ 2 Mn2+ + CO2 + 3 H2O - 340 
Eisenreduktion Geobacter sulfurreducens CH2O + Fe(OH)3 + 8 H+ → 4 Fe2+ + CO2 + 11 H2O - 116 
Sulfatreduktion Desulfovibrio vulgaris CH2O + 1/2 SO42- + ½ H+ → 1/2 HS- + CO2 + H2O - 105 
Methanogenese Methanobacterium  
thermoautotrophicum 
CH2O + 1/2 CO2 → 1/2 CH4 + CO2 - 93 
 
Die in der überwiegend anaeroben Zone der Gewässersedimente vorkommenden Mikroorganis-
mengruppen sind somit Denitrifikanten, Eisen- und Manganbakterien, Sulfatreduzierer und metha-
nogene Bakterien (Archaea).  
1.2.1 Einführung denitrifizierende Bakterien 
Die Denitrifikation auch Nitratatmung oder dissimilatorische Nitratreduktion genannt, ist der wich-
tigste Prozess in der Natur, bei dem molekularer Stickstoff entsteht. Dieser Prozess besitzt große 
ökologische Bedeutung für den Stickstoffkreislauf und praktische Bedeutung in der Abwasserreini-
gung, wo Nitrifikation und Denitrifikation gekoppelt werden können. Alle Produkte der Denitrifi-
kation sind gasförmig und molekularer Stickstoff kann von den Mikroorganismen schlechter als 
Stickstoffquelle verwendet werden. Durch die Elimination des Stickstoffs aus der Umwelt, trägt 
dieser Prozess somit zur Selbstreinigung der Umwelt bei. Hingegen hat dies in der Landwirtschaft 
unerwünschte Folgen, da die Denitrifikation in feucht stehenden (anaeroben) Ackerflächen zum 
Verlust des eingetragenen Stickstoffdüngers führt (Heider 2007a). Die Anhäufung der Treibhausga-
se Stickstoffmonoxid (NO) und Distickstoffmonoxid (N2O) in der Atmosphäre schädigen mehr als 
Kohlendioxid (CO2) die Ozonschicht (Conrad 1996; Knowles 1982). 
Zu den Denitrifikanten gehören fakultativ aerobe Vertreter der Gattungen Achromobacter, Alcali-
genes, Arthrobacter, Bacillus, Flavobacterium, Hyphomicrobium, Moraxella und Pseudomonas 
(Röske & Uhlmann 2005). Diese Organismen nutzen die aerobe Atmung zum Energiegewinn bei 
Vorhandensein von Sauerstoff, auch wenn Nitrat gleichzeitig zur Verfügung steht. Erst unter anoxi-
schen Bedingungen werden alternative Elektronenakzeptoren genutzt, wobei die Denitrifikanten 
neben Nitrat, Nitrit und Distickstoffmonoxid (Heider 2007a) auch dreiwertiges Eisen, reduzierte 
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Schwefelverbindungen (Thiobacillus denitrificans) oder bestimmte organische Elektronenakzepto-
ren (Methanol: Hyphomicrobium) nutzen können. Einige Vertreter (Azospirillum) gewinnen gar 
Energie durch Gärung (Madigan et al. 2001). Seltener sind Vertreter der Archaea (organotroph: 
z.B.: Halobacterium und Pyrobaculum) zur Denitrifikation befähigt (Zumft 1997). Somit sind die 
Denitrifikanten sowohl taxonomisch als auch biochemisch sehr divers (Knowles 1982). 
Wird von den Denitrifikanten Nitrat als Elektronenakzeptor genutzt, entsteht aus Nitrat über die 
Zwischenprodukte Nitrit (NO2-), Stickstoffmonoxid (NO), Distickstoffmonoxid (N2O), das End-
produkt molekularer Stickstoff (N2). Die durch die beteiligten Enzyme katalysierten Reaktions-
schritte sowie der zelluläre Ort der Reaktion sind in der Tabelle 1-2 zusammengefasst. Die Inter-
mediate jedes Reaktionsschrittes werden freigesetzt und von dem jeweiligen Folgeenzym 
gebunden.  
 
Tabelle 1-2: Reaktionsschritte der Denitrifikation 
Enzym (Lokalisation)  Reaktionsschritt E0‘ [mV] 
Nitratreduktase (Cytoplasma) NO3- + 2 e- + 2 H+ → NO2- + H2O + 433 
Nitritreduktase (Periplasma) NO2- + e- + 2 H+ → NO + H2O + 350 
NO-Reduktase (Periplasma) 2 NO + 2 e- + 2 H+ → N2O + H2O + 1175 
N2O-Reduktase (Periplasma) N2O + 2 e- + 2 H+ → N2 + H2O + 1355 
Summe NO3- + 5 e- + 6 H+ → ½ N2 + 3 H2O + 753 
 
Das Schlüsselenzym der Denitrifikation ist die Nitritreduktase. Die Reduktion von Nitrit zu Stick-
stoffmonoxid kann dabei von Produkten zwei verschiedener Nitritreduktasegene katalysiert wer-
den. Zum einen ist das das Kupfer enthaltende Enzym nirK, zum anderen ist es das Cytochrom cd1 
enthaltende Enzym nirS. Das gleichzeitige Vorkommen beider Gene in einem Stamm schließt sich 
aus. Jedoch wurden beide Gene in unterschiedlichen Stämmen der gleichen Spezies gefunden 
(Coyne et al. 1989). Wenngleich sich die beiden Enzyme strukturell unterscheiden, physiologisch 
und funktionell sind sie gleich (Zumft 1997), wobei nirS weiter verbreitet ist als nirK, nirK aber in 
mehr physiologischen Gruppen vorkommt (Coyne et al. 1989). Beide Gene werden zur molekular-
biologischen Untersuchung von Denitrifikanten genutzt. 
1.2.2 Einführung sulfatreduzierende Bakterien 
Schwefel gehört zu den häufigsten Elementen auf der Erde und kommt zumeist in Form von Pyrit 
(FeS2) oder Gips (CaSO4) in Gesteinen und Sedimenten sowie als Sulfat am häufigsten im Meer-
wasser vor. Sein Stoffkreislauf ist auf Grund der zahlreichen Oxidationsstufen (-2 bis +6) sehr 
komplex und kann sowohl durch chemische Vorgänge als auch auf biologischem Wege beeinflusst 
werden. Dabei ist der Schwefelkreislauf eng mit dem Kohlenstoff- und dem Stickstoffkreislauf 
verbunden (Muyzer & Stams 2008). Sulfat nutzende Mikroorganismen spielen im Schwefelkreis-
lauf eine entscheidende Rolle. Zum einen assimilieren sie Schwefel als Sulfat, um ihn zur Biosyn-
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these schwefelhaltiger Aminosäuren und Enzyme zu verwenden. Auf der anderen Seite nutzen 
sulfatreduzierende Bakterien auf dem dissimilatorischen Weg Sulfat als Elektronenakzeptor bei der 
Mineralisation organischer Substrate zur Energiegewinnung. Dabei wird Sulfat zu Sulfid (Odom 
1993) reduziert oder der Substratwasserstoff auf Sulfat übertragen und zu Schwefelwasserstoff 
(H2S) reduziert (Heider 2007a). Schwefelwasserstoff wirkt in vielerlei Hinsicht toxisch. Eine ge-
steigerte Aktivität sulfatreduzierender Mikroorganismen in aquatischen Systemen kann sich negativ 
auf Makroorganismen auswirken und beispielsweise zu Fischsterben führen. Des Weiteren spielt 
Sulfid bei der verstärkten Rücklösung von gebundenem Phosphat aus dem Sediment ins Freiwasser 
eine entscheidende Rolle, da es das dreiwertige Eisen bei der Bildung des schwer löslichen Eisen-
sulfids reduziert und so Phosphat aus der Bindung mit dem dreiwertigen Eisen verdrängt. Im Frei-
wasser trägt Phosphat zur Eutrophierung bei. Andererseits wird Sulfid an der Interphase zwischen 
anoxischem und oxischem Milieu von chemolithotrophen und photolithotrophen Bakterien wieder 
zu Sulfat reoxidiert, was anschließend den sulfatreduzierenden Bakterien zur Verfügung steht 
(Holmer & Storkholm 2001). Der Prozess der Reoxidation kann auch durch rein chemische Prozes-
se stattfinden, bei dem die wichtigsten Elektronenakzeptoren im anoxischen Sediment Nitrat sowie 
oxidierte Eisen – und Manganverbindungen sind (Jørgensen 1988).  
Sulfatreduzierer werden hier im Folgenden unter dem Aspekt der dissimilatorischen Sulfatredukti-
on näher beschrieben. Sulfatreduzierende Mikroorganismen, auch Desulfurikanten oder Sulfidoge-
ne genannt, sind obligat anaerob, verfügen über keine aeroben Atmungsketten (Heider 2007a) und 
sind in anoxischen Habitaten (Sedimente, Faulschlamm) ubiquitär verbreitet, wo Sulfat hinreichend 
vorhanden ist (Muyzer & Stams 2008). Neben Sulfat können viele Desulfurikanten aber auch Thio-
sulfat, Sulfit, elementaren Schwefel oder gar Nitrat als terminalen Elektronenakzeptor nutzen 
(Holmer & Storkholm 2001). Die Konzentrationen dieser alternativen Elektronenakzeptoren sind in 
Süßwassersedimenten im Allgemeinen niedrig, weswegen Sulfat am relevantesten zu sein scheint 
(Bak et al. 1991). 
Die Desulfurikanten stellen keine homogene phylogenetische Gruppe dar. Stattdessen ist die dissi-
milatorische Sulfatreduktion ein physiologisches Merkmal anaerober Mikroorganismen, dass man 
bei verschiedenen Spezies der Bacteria und Archaea finden kann und welches durch horizontalen 
Gentransfer vermutlich ausgehend von den Delta-Proteobacteria und Firmicutes verbreitet wurde 
(Mussmann et al. 2005; Friedrich 2002). Am häufigsten sind Vertreter unter den Delta-
Proteobacteria (Desulfovibrionaceae und Desulfobacteraceae) zu finden. Aber auch Spezies der 
Nitrospirae (Thermodesulfovibrio), Clostridia (Desulfotomaculum, Desulfosporosinus), Thermode-
sulfobiaceae, Thermodesulfobacteria und innerhalb der Archaea (Euryarchaeota: Archaeoglobus; 
Crenarchaeota: Thermocladium, Caldivirga) können Sulfat dissimilatorisch reduzieren (Muyzer & 
Stams 2008). Als Substrate (Wasserstoffdonatoren) werden Gärungsprodukte anderer Mikroorga-
nismen bevorzugt wie z.B.: Lactat, Acetat, Propionat, Fettsäuren, Alkohole (Methanol, Ethanol), 
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Formiat oder Wasserstoff/Kohlendioxid (Heider 2007a). Bei vielen Arten findet man eine Speziali-
sierung auf wenige Substrate. Nach dem Typ des Kohlenstoffwechsels kann man Sulfatreduzierer 
in zwei Gruppen einteilen. Die unvollständigen Oxidierer (Desulfovibrio) oxidieren hauptsächlich 
organische Säuren bis zur Stufe des Acetyl-CoA und scheiden Acetat aus. Einige dieser Arten nut-
zen Wasserstoff als Elektronendonator. Die vollständigen Oxidierer (Desulfobacteraceae, Desulfo-
tomaculum, u.v.a.) können auch Acetyl-CoA bzw. Acetat aus dem Abbau anderer Verbindungen 
vollständig zu Kohlendioxid und Wasser oxidieren. Somit können nur Vertreter dieser Gruppe Fett-
säuren, Kohlenwasserstoffe oder Aromaten als Substrate nutzen, bei deren Abbau Acetyl-CoA Ein-
heiten entstehen. Eine in allen phylogenetischen Gruppen der Sulfatreduzierer verbreiteten Form 
der Energiegewinnung ist das Wachstum unter autotrophen Bedingungen allein mit Wasserstoff und 
Kohlendioxid als Substraten (Heider 2007a).  
Die Reduktion des Sulfats erfolgt bei allen Desulfurikanten nach einem ähnlichen Mechanismus, 
der von drei Enzymen katalysiert wird. Im ersten Schritt erfolgt die Aktivierung des unreaktiven 
Sulfats, in dem das Enzym ATP-Sulfurylase aus Adenosintriphosphat (ATP) und Sulfat Adenosin-
5‘-Phosphosulfat (APS) unter Abspaltung von Pyrophosphat (PPi) bildet. Aus dem APS wird im 
nächsten Schritt durch die APS-Reduktase Sulfit und Adenosinmonophosphat (AMP) gebildet. Die 
dissimilatorische Sulfitreduktase (Schlüsselenzym) katalysiert anschließend die Reduktion von 
Sulfit zu Sulfid. Die Gene für die Enzyme APS-Reduktase (aprAB) und dissimilatorische Sulfitre-
duktase (dsrAB) sind innerhalb der Sulfatreduzierer stark konserviert und werden daher häufig als 
Marker zur Identifikation der Desulfurikanten genutzt (Zverlov et al. 2005; Friedrich 2002) 
Sulfatreduzierer haben aufgrund ihres breiten Abbauspektrums eine enorme ökonomische Bedeu-
tung bei der biologischen Sanierung von Böden und Sedimenten, die zuvor mit Chemikalien kon-
taminiert wurden. So bauen Desulfurikanten toxische Aromaten oder Erdölbestandteile ab. Ande-
rerseits sind sie verantwortlich für erhebliche anaerobe Korrosionsschäden von Eisen, womit sie 
insbesondere bei der Erdölförderung, an den Pipelines und Tanks der Öltechnologie zu großen 
Problemen führen. Zusätzlich stören sie den Prozess der Erdölförderung, wenn nach dem Kontakt 
von Erdöl mit Meerwasser durch die Desulfurikanten Schwefelwasserstoff und Schwermetallsulfi-
de entstehen, die zum einen für den Menschen gesundheitsschädlich sind und zum anderen Leitun-
gen verstopfen (Heider 2007a).  
Im anaeroben sulfathaltigen Sediment konkurrieren Sulfatreduzierer mit Methanogenen um die 
Substrate Acetat und molekularer Wasserstoff. In beiden Fällen konkurrieren die Desulfurikanten 
die Methanogenen aus (Sousa et al. 2009; Weijma et al. 2002), was mit einer höheren Affinität der 
Sulfatreduzierer für die Substrate Acetat und Wasserstoff erklärt wird, so lange Sulfat nicht limi-





1.2.3 Einführung Archaea – methanogene Archaea 
1977 wurden methanbildende Bakterien, Archaea, erstmals als das dritte Reich des Lebens neben 
den Bacteria und Eukarya definiert (Woese & Fox 1977). Da die ersten Vertreter der Archaea aus 
Habitaten mit extremen Eigenschaften isoliert wurden, erfolgte eine erste Einteilung aufgrund ihrer 
Umweltansprüche bzw. charakteristischen Stoffwechselleistungen in Methanogene, Thermoacido-
phile und extreme Halophile (Woese et al. 1978). Erst mit erneuten Sequenzanalysen der 16S 
rDNA wurden die bekannten Gruppen der Archaea in Euryarchaeota und Crenarchaeota weiter 
klassifiziert (Woese et al. 1990). Die ersten isolierten Archaea zeigten extreme Eigenschaften im 
Hinblick auf ihre Umweltansprüche oder Stoffwechselaktivität, so dass sich die Forscher in erster 
Linie auf die Untersuchung weiterer extremer Ökosysteme konzentrierten. Verschiedenste Archaea 
Spezies konnten folglich aus heißen Quellen, hydrothermalen Quellen, Solfataren, Salzseen, arkti-
schen Ökosystemen, Abwasserbehandlungsanlagen und dem Pansen von Wiederkäuern isoliert 
werden (Chaban et al. 2006). Durch die Weiterentwicklung kulturunabhängiger Techniken, wurde 
die Analyse der mikrobiellen Zusammensetzung eines Habitats deutlich vereinfacht, so dass die 
Lebensgemeinschaft der Archaea schneller und umfassender beschrieben werden konnte. Somit 
wurden Archaea als nahezu ubiquitär vorkommend identifiziert, in dem sie in Böden (Chan et al. 
2008), Meerwasser (Delong 1992; Galand et al. 2006), und Süßwasserökosystemen (Glissmann et 
al. 2004) gefunden wurden. Zusätzlich konnten weitere archaeale Linien identifiziert werden, so 
dass nun neben den Euryarchaea und Crenarchaea auch die Korarchaea (Barns et al. 1996), Nano-
archaea (Huber et al. 2003) und Thaumarchaea (Brochier-Armanet et al. 2008) einen separaten 
Zweig der Archaea bilden.  
Methan ist ein Intermediat des globalen Kohlenstoffkreislaufs mit enormer ökologischer Bedeu-
tung. Durch seine Eigenschaften einer geringeren Dichte als Luft und dem damit verbundenen Auf-
stieg in höhere atmosphärische Schichten, einer Verweildauer von durchschnittlich 12 Jahren in der 
Atmosphäre (IPCC 2007) und die Fähigkeit, Infrarotstrahlung zu absorbieren als auch zu emittie-
ren, trägt Methan neben Kohlendioxid entscheidend zum Treibhauseffekt bei. Zwar kommt Methan 
nur in Spuren in der Atmosphäre vor, wirkt als Treibhausgas aber 20fach effektiver als Kohlendio-
xid (Heider 2007a). Methan wird durch geologische und biologische Prozesse immer wieder neu 
gebildet. Bei geologischen Prozessen entsteht Methan im Inneren der Erde und gelangt durch Vul-
kanausbrüche in die Atmosphäre. Große Mengen dieses vulkanogenen Gases lagern als Methan-
hydrat (Methaneis) in der Tiefsee, das sich dort mit Wasser unter hohem Druck und niedrigen Tem-
peraturen gebildet hat (Heider 2007a). Weiterhin kommt Methan als Hauptbestandteil im Erdgas 
vor (85-98 %) [2]. Auch wird es während der Inkohlung gebildet und liegt somit als Bestandteil des 
Grubengases vor (Meyers Lexikonredaktion 1995). Große Mengen natürlichen Methans stammen 
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aus Sümpfen (Sumpfgas), Tundren und Süßwassersedimenten (Heider 2007a), aber auch aus Reis-
feldern oder Pansen von Wiederkäuern. Methan wird dabei vor allem durch den mikrobiellen Ab-
bau organischer Verbindungen gebildet. Im Gegensatz zu Kohlendioxid ist Methan in der Atmo-
sphäre nicht chemisch inert, sondern wird dort zu Kohlendioxid und Wasser oxidiert (von Storch et 
al. 1999). Dabei wird davon ausgegangen, dass 1,5 % des Kohlenstoffs aus der Mineralisation or-
ganischer Substanzen zuerst als Methan frei wird und später durch abiotische Prozesse zu Kohlen-
dioxid oxidiert wird (Heider 2007a). Der beobachtete Anstieg der Methanemissionen um 100 % 
seit der Industrialisierung spiegelt im Wesentlichen den anthropogenen Einfluss wieder. Schließlich 
werden die Prozesse der Methanemission im Wesentlichen vom Menschen gesteuert (von Storch et 
al. 1999). Darunter zählen extensive Viehhaltung, Biogasanlagen und das stetige Wachstum der 
Bevölkerung. Daraus resultiert ein Anstieg des Ressourcenverbrauchs von Energie, Fleisch, Reis 
usw. Insgesamt werden auf diese Weise 60 % der Methanemissionen anthropogen verursacht (IPCC 
2007) und 44 % des menschlich verursachten Strahlungsantriebes gehen auf die Freisetzung dieses 
Spurengases zurück (Hansen et al. 2000). Die Methanemission aus den oben aufgelisteten Quellen 
beruht ausschließlich auf der Aktivität methanogener Archaea. Insgesamt sind 75 % des Methans in 
der Erdatmosphäre mikrobiellen Ursprungs (Chen & Prinn 2005). Daher ist die Erforschung dieser 
Organismen von wesentlicher ökologischer Bedeutung.  
Alle Methan bildenden Bakterien (methanogene Archaea) sind miteinander verwandt und bilden 
innerhalb der Domäne der Archaea mit den Halobakterien und einigen hyperthermophilen Gärern 
den Zweig der Euryarchaeota. Methanogene Archaea sind sehr divers und werden aufgrund einiger 
physiologischer Eigenschaften sowie nach der Analyse ihrer 16S rDNA in die 5 Klassen Methano-
bacteriales, Methanococcales, Methanomicrobiales, Methanosarcinales und Methanopyrales einge-
teilt (Heider 2007a). Allen methanogenen Archaea ist gemein, dass sie zum Wachstum ein sehr 
niedriges Redoxpotential benötigen (-0,3 V; (Zinder 1993)), da sie weder eine Katalase noch eine 
Superoxid-Dismutase als Schutzenzym gegen toxische Sauerstoffmetabolite enthalten. Einige Arten 
sind aber in der Lage, Sauerstoff kurzzeitig zu tolerieren, da sie das alternative Schutzsystem 
Rubredoxin-Oxidoreduktase besitzen (Heider 2007a). Im Allgemeinen benötigen die Methanoge-
nen somit ein anaerobes Milieu, sind aber relativ anspruchslos, was den Sulfat- und Nitratgehalt, 
die Temperatur und die Lichtverhältnisse betrifft (Deppenmeier 2002). Daraus ergibt sich eine fast 
ubiquitäre Verbreitung der methanogenen Archaea, da sie in den folgenden verschiedenen Habita-
ten vorkommen können: Darm und Mund des Menschen, Pansen von Wiederkäuern, Hinterdarm 
von Termiten, Süßwasserökosystemen (Sedimente von Seen und Flüssen, heiße Quellen, Geysiren), 
Meerwasserökosystemen (Hydrothermale Quellen, Sedimente, Tiefseehabitate), Reisfelder, Heiße 
Quellen, salzreichen Habitaten, Torfmoore, Abwasserreinigungsanlagen, als Endosymbionten in 
Bäumen und Polarregionen. Wenngleich die phylogenetische Diversität der Methanogenen sehr 
groß ist, sind die Anforderungen an ihr Substrat zur Energiegewinnung durch Methanbildung sehr 
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spezifisch (Chaban et al. 2006). Aufgrund ihres Substratspektrums lassen sich die Methanogenen in 
drei Gruppen einteilen. Die erste Gruppe (Hydrogenotrophe Methanogene) bildet Methan aus Was-
serstoff, Formiat oder einigen Alkoholen (2-Propanol, Ethanol, Methanol), indem Kohlendioxid als 
Elektronenakzeptor genutzt wird. Diesen Stoffwechselweg können die meisten Methanogenen 
ausführen. Hauptsächlich wird er jedoch von Methanogenen im Pansen genutzt, weniger in anoxi-
schen Sedimenten oder Bioreaktoren. Die zweite Gruppe verwendet Methylgruppen enthaltende 
C1-Verbindungen (Methylamine, Dimethylsulfid), wobei die Elektronen auf die Methylgruppen 
übertragen werden und so direkt aus ihnen Methan entsteht. Die dritte Gruppe, auch acetoklastische 
Methanogene genannt, bildet Methan allein aus Acetat. Nur Vertreter der Gattungen Methanosaeta 
(Methanothrix) und Methanosarcina sind dazu befähigt (Whitman et al. 2006). Die Methanogenese 
aus Acetat ist häufig in anoxischen Süßwassersedimenten vorzufinden, wo der Katabolismus von 
Acetat anderer Anaerobier durch die Verfügbarkeit von Sulfat oder Nitrat limitiert wird (Whitman 
et al. 2006). Beispielhafte Reaktionsgleichungen mit ausgewählten repräsentativen Gattungen von 
Methanogenen sowie der jeweilige Energiegewinn sind in Tabelle 1-3 zusammengefasst (Whitman 
et al. 2006; Chaban et al. 2006). Der Energiegewinn in Form von ATP ist meist sehr gering. So 
reicht oftmals der Energiegewinn aus der Bildung eines Methans nur zur Bildung von einem ATP. 
Vor dem Hintergrund, dass in den meisten Habitaten das Vorkommen von H2 und Formiat sehr 
gering ist, fällt der ATP Gewinn folglich geringer aus (Whitman et al. 2006). 
 
Tabelle 1-3: Ausgewählte Reaktionen und die Änderung der Molaren freien Standardenthalpie pro Mol Me-
than für die Methanogenese. 
Reaktion Repräsentative Gattungen ∆G0,[kJ/mol] 
4 H2 + CO2 → CH4 + 2 H2O meisten Methanogenen  
(Methanobacterium, Methanococcus, Methanobre-
vibacter, Methanopyrus, Methanosarcina) 
- 135,6 
4 Formiat → CH4 + 3 CO2 + 2 H2O Methanococcus, Methanogenium, Methanobacte-
rium, Methanocorpusculum 
- 130,1 
4 2-Propanol + CO2 → CH4 + 4 Aceton + 2 H2O Methanospirillum, Methanobacterium, Methano-
corpusculum 
- 36,5 
2 Ethanol + CO2 → CH4 + 2 Acetat Methanospirillum - 116,3 
4 Methylamin + 2 H2O → 3 CH4 + CO2 + 4 NH4+ Methanosarcina, Methanococcoides, Methanolo-
bus 
- 75,0 
2 Dimethylsulfid + 2 H2O → 3 CH4 + CO2 + H2S Methanomethylovorans, Methanohalophilus, 
Methanosalsum 
- 73,8 
Acetat → CH4 + CO2 Methanosaeta (Methanothrix), Methanosarcina - 31,0 
 
Die Verfügbarkeit der unterschiedlichen für die mikrobielle Methanogenese notwendigen Substrate 
(C1-, C2- Verbindungen, H2) ist von der Vergärung organischer Kohlenstoffverbindungen durch 
andere Bakterien abhängig. Somit sind die Methanogenen an ihrem natürlichen Standort stets mit 
vergärenden Bakterien vergesellschaftet, die sie mit den Gärungsendprodukten Wasserstoff oder 
Acetat versorgen (Heider 2007a). Folglich wird die von Biomasse ausgehende Methanogenese in 
anoxischen Ökosystemen von einem syntrophen Verbund aus anaeroben Bakterien, Protozoen oder 
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Pilzen und syntrophen Bakterien, acetogenen Bakterien und methanogenen Archaea katalysiert. Die 
anaeroben Bakterien, Protozoen und Pilze (primäre Gärer) hydrolysieren Biopolymere zu Mono-
meren und Lipide zu Glycerin und langkettigen Fettsäuren. Anschließend werden diese Produkte 
von den primären Gärern gemeinsam mit syntrophen Bakterien zu Essigsäure, Kohlendioxid und 
Wasserstoff fermentiert. Das sind die alleinigen Fermentationsprodukte, wenn in der Methanogene-
se aus Biomasse die Polymerhydrolyse der limitierende Schritt ist, und wenn die Wasserstoffkon-
zentration von den methanogenen Archaea und den Acetogenen Bakterien unter 10 Pa gehalten 
wird (Thauer et al. 2008). Acetogene wandeln Acetat in Wasserstoff und Kohlendioxid um, wenn 
die Wasserstoffkonzentration gering, der pH Wert kleiner als sieben, und die Temperaturen hoch 
sind. Dann nutzen Methanogene Wasserstoff, Kohlendioxid und Acetat zur Methanbildung. Erst 
eine solch niedrige Wasserstoffkonzentration erlaubt den sekundären Gärern (Wasserstoffbildnern) 
die Freisetzung von Wasserstoff, die ansonsten thermodynamisch unmöglich wäre (Heider 2007a).  
Beispielhaft zeigt die Gleichung 1-1 aus der Vergärung von 1 Mol Glukose die Bildung von zwei 
Mol Acetat und Kohlendioxid sowie vier Mol Wasserstoff: 
Gleichung 1-1: C6H12O6 + 2 H2O → 2 CH3COO- + 2 H+ + 2 CO2 + 4 H2; 
∆G0 = -215,7 kJ/mol 
Somit ergibt sich, dass je Mol Glukose auf acetoklastischem Wege zwei und auf hydrogenotro-
phem Wege ein Mol Methan gebildet werden können. Das bedeutet wiederum, dass theoretisch 
zwei Drittel des mikrobiell gebildeten Methans auf die Aktivität von acetoklastischen Methanoge-
nen zurück zu führen ist. In anoxischen Seesedimenten stammen nur circa 33 % des gebildeten 
Methans von hydrogenotrophen Methanogenen (Conrad 1999). Somit stellen die acetoklastischen 
Methanogenen (Methanosarcinales) trotz einer geringen Vielfalt eine besondere ökologische Be-
deutung dar und können die Hydrogenotrophen im Falle, dass Homoacetogenese der dominierende 
Polysaccharid abbauende Prozess ist, gar ganz verdrängen (Conrad 1999). Die Zusammensetzung 
der Sedimente variiert mit zunehmender Sedimenttiefe in der Art, dass tiefere Schichten ältere 
organische Substanzen enthalten, die bereits in labile Komponenten zerlegt wurden als es in jünge-
ren oberen Sedimentschichten der Fall ist. Chan et al. zeigten, dass mit dem Tiefenprofil der Sub-
strate im Sediment auch eine Verteilung zwischen acetoklastischen Methanogenen in den oberen 
Schichten und hydrogenotrophen Methanogenen in den unteren Schichten auftritt (Chan et al. 
2005).  
Die Methanogenen nehmen unter den Lebewesen eine Sonderstellung ein, insbesondere durch das 
Vorkommen ungewöhnlicher Coenzyme, die ohne Ausnahme an der Methanbildung beteiligt sind. 
Ein Beispiel ist das Coenzym M, das sowohl in der hydrogenotrophen als auch in der acetoklasti-
schen Methanogenese an der Übertragung der Methylgruppe beteiligt ist. Das methylierte Coenzym 
Einleitung 
14 
M wird schließlich durch die Methyl-CoM-Reduktase mit Hilfe des Coenzyms B zu Methan und 
einem gemischten Disulfid aus Coenzym M und Coenzym B (CoM-S-S-CoB) umgesetzt (Heider 
2007a). Da die Untersuchung der strikt anaeroben Methanogenen mittels Kultivierung sehr auf-
wändig ist, werden für ihren Nachweis verbreitet molekularbiologische Methoden eingesetzt, wo-
bei die Analyse oftmals neben der Amplifikation eines spezifischen Abschnittes der 16S rDNA über 
die Methyl-CoM-Reduktase als Biomarker erfolgt. 
1.3 Mikroorganismen mit potentiell nutzbaren Abbau-
/Syntheseleistungen 
„Biotechnologie ist die Anwendung von Wissenschaft und Technik auf lebende Organismen, Teile 
von ihnen, ihrer Produkte oder Modelle zwecks Veränderung von lebender oder nichtlebender Ma-
terie zur Erweiterung des Wissensstandes, zur Herstellung von Gütern und zur Bereitstellung von 
Dienstleistungen“ (van Beuzekom & Arundel 2006). Die Biotechnologie stellt somit ein For-
schungsgebiet dar, das sich mit einer Vielzahl von Anwendungsbereichen befasst. Dabei ist die 
Biotechnologie eine alte Wissenschaft, in der insbesondere Mikroorganismen seit der Herstellung 
von Bier, Wein und Brot von entscheidender Bedeutung für den Menschen sind. Die Biotechnolo-
gie, die Mikroorganismen zur Produktion, zur Umwandlung oder zum Abbau von Substanzen 
nutzt, hat sich insbesondere in den letzten Jahrzehnten stark entwickelt. Seit der Entdeckung des 
Antibiotikums Penicillin, hat die Biotechnologie vor allem in der Medizin einen nicht mehr wegzu-
denkenden Stellenwert erreicht. Die molekularbiologische Manipulation von Mikroorganismen zur 
synthetischen und kostengünstigen Erzeugung beispielsweise von Lebensmittelzusatzstoffen hat 
die Anwendung der Biotechnologie deutlich erweitert (Schink 2007). Heute sind die Anwendungs-
bereiche der Biotechnologie ein vielgenutzter Querschnitt verschiedenster Technologien. Mit ihr 
lassen sich neue Medikamente entwickeln, neue Pflanzensorten züchten oder Alltagsprodukte wie 
Waschmittel und Kosmetika effizienter herstellen, verunreinigte Böden sanieren, Produktionspro-
zesse umweltschonend optimieren, Biomaterialien erzeugen, Trinkwasser aufbereiten und vieles 
mehr. Zur Unterscheidung dieser verschiedenen Anwendungsgebiete hat sich eine Farbenlehre zur 
Definition einzelner Bereiche entwickelt. So wird beispielsweise zwischen der roten, grünen und 
weißen Biotechnologie unterschieden, die sich auf die Gebiete Medizin (rot), Landwirtschaft (grün) 
sowie Industrie (weiß) bezieht[3].  
Die vorliegende Arbeit verfolgt in diesem Zusammenhang das Ziel der Erfassung der mikrobiellen 
Diversität und die damit verbundene Sicherung der genetischen Vielfalt in der Auenlandschaft des 
Nationalparks Unteres Odertal als Grundlage für zukünftige Nutzungen in der Biotechnik. Das 
Auengebiet des Nationalparks Unteres Odertal gelangt jährlich in Kontakt mit Oderwasser, das 
Schadstoffe als auch Stoffe terrestrischen und anthropogenen Ursprungs einträgt. Es ist davon aus-
zugehen, dass sich die Mikroorganismen an die wiederkehrenden Umweltbedingungen angepasst 
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haben und sich im Sinne einer erfolgreichen Überlebensstrategie einen Vorteil durch die Produktion 
spezifischer Substanzen und Enzyme verschaffen. Viele Mikroorganismen, darunter auch Cyano-
bakterien, sind bereits seit Jahrzehnten als Naturstoffproduzenten bekannt, die in verschiedenen 
Technologien, der Landwirtschaft, als pharmazeutisch wirksame Substanz in Human- oder Tierme-
dizin Verwendung finden. Nichtsdestotrotz sind bisher erst wenige Cyanobakterienstämme isoliert. 
Eisenbakterien, gelten indes als bislang wenig untersuchte und nichtbeachtete Mikroorganismen. 
Zum Tag der Artenvielfalt 2005 im Nationalpark Unteres Odertal konnte ein unerwarteter Arten-
reichtum von Eisenbakterien festgestellt werden. Damit wird vermutet, dass Eisenbakterien ein 
reiches Reservoir unbekannter Arten und Synthesen darstellen können. 
1.3.1 Cyanobakterien 
Cyanobakterien sind oxygene phototrophe gramnegative Prokaryoten. Sie repräsentieren die größ-
te, formenreichste und am weitesten verbreitete Gruppe phototropher Bakterien (Fuchs 2007), die 
zugleich von großer ökologischer Bedeutung sind, da sie einen wesentlichen Anteil an den Stoff-
umsetzungen in Gewässern ausmachen und unter bestimmten Bedingungen die gesamte Primär-
produktion leisten können (Janse et al. 2003). 
Cyanobakterien sind ubiquitär verbreitet, was einerseits ein Resultat ihrer langen Evolution und 
andererseits der Fähigkeit als einzige Bakteriengruppe oxygene Photosynthese zu betreiben, zu 
verdanken ist. Damit sind sie nicht an das Vorhandensein begrenzt verfügbarer Elektronendonato-
ren für die Kohlenstoffassimilation aus CO2 gebunden (Fuchs 2007). Sie waren vermutlich diejeni-
gen Organismen, die als erste phototrophe Bakterien Sauerstoff produzierten und sind deshalb da-
für verantwortlich, dass sich die Erdatmosphäre mit Sauerstoff angereichert hat (Madigan et al. 
2001). Cyanobakterien besitzen dafür ein duales Photosystem (PS I und PS II), welches Chloro-
phyll a als reaktives Zentrum hat, das gleichzeitig der Lichtadsorption dient. Die Hauptlichtadsorp-
tionspigmente stellen jedoch die in Phycobilisomen aggregierten Phycobiliproteine dar, die sich auf 
den umfangreichen Thylakoidmembranen in den Cyanobakterien befinden (Whitton & Potts 2000). 
Die Phycobiline verleihen den Cyanobakterien ihre charakteristische Farbe. Phycoerythrin adsor-
biert Licht am stärksten bei Wellenlängen um 550 nm und ist für eine rote Färbung verantwortlich. 
Das blaue Pigment Phycocyanin, das gemeinsam mit dem grünen Chlorophyll a die blaugrüne 
Färbung der Cyanobakterien verursacht, adsorbiert Licht einer Wellenlänge von 620 nm besonders. 
Das Allophycocyanin adsorbiert bei etwa 650 nm. Chlorophyll a adsorbiert hingegen nur Licht 
unterhalb einer Wellenlängen von 450 nm und oberhalb von ca. 650 nm. Das Vorhandensein von 
Phycobilinen als akzessorische Pigmente verschafft ihnen somit einen Selektionsvorteil gegenüber 
anderen phototrophen Organismen, da nahezu das gesamte Lichtspektrum zur Photosynthese ge-
nutzt werden kann (Bryant 1994). Zur Photosynthese benötigen Cyanobakterien neben Licht, Nitrat 
oder Ammonium als Stickstoffquelle. Einige Arten besitzen die bei Cyanobakterien einzigartigen 
Einleitung 
16 
Heterocysten, mit denen molekularer Stickstoff aus der Luft fixiert werden kann. Nimmt der Gehalt 
an Ammonium in der Umgebung der Zellen ab, werden aus vegetativen Zellen, durch Verringerung 
der Granula, der Bildung zusätzlicher Zellwandlagen und modifizierter Thylakoide ohne Photosys-
tem II, spezialisierte Zellen, die Heterocysten, gebildet. Durch die dicke Zellwand der Heterocysten 
und die fehlende Sauerstoffbildung herrschen in ihnen nahezu anoxische Bedingungen, die die 
Bildung und Funktion des stickstofffixierenden Enzyms Nitrogenase ermöglicht (Castenholz 2001). 
Stickstoff wird so als ein Polymer aus Arginin und Aspartat, dem sogenannten Cyanophycin, ge-
speichert (Whitton & Potts 2000). 
Um innerhalb eines Wasserkörpers an den Ort zu gelangen, der für planktische Cyanobakterien die 
besten Lichtverhältnisse bietet, besitzen diese flagellenlosen Mikroorganismen zum Teil Gasvakuo-
len, mit denen sie ihre spezifische Masse ändern und so im Wasser schweben können (van den 
Hoek et al. 1993).  
Unter Nährstoff limitierten Bedingungen oder Lichtmangel bilden heterocystische Cyanobakterien 
Dauerformen, sogenannte Akineten. Diese spezialisierten Zellformen zeichnen sich durch eine 
verstärkte Zellwand sowie durch die Anhäufung von Cyanophycin, Glycogen, Lipiden und Caroti-
noidpigmenten aber keinen Polyphosphaten aus. Diese Akineten überdauern so Dunkelperioden, 
Trocken- und Kältephasen in anoxischen Sedimenten (Castenholz 2001).  
Neben Wasser (oxygene Photosynthese), können Cyanobakterien auch Schwefelwasserstoff (ano-
xygene Photosynthese nur PS I) als Elektronendonator nutzen (Fuchs 2007).  
Morphologisch lassen sich die Cyanobakterien in 5 Gruppen unterteilen: einzellige (Stäbchen oder 
Kokken; Gattungen: Synechococcus, Gloeocapsa, Synechocystis), die sich durch gewöhnlich Zell-
teilung vermehren; einzellige, die sich durch multiple Teilungen vermehren (koloniebildend; Gat-
tungen: Pleurocapsa, Dermocapsa); filamentöse Formen, die Heterocysten zur Stickstofffixierung 
besitzen, aber keine Scheiden haben (Gattungen: Nostoc, Anabaena, Lyngbya, Scytonema); fila-
mentöse nicht heterocystische Formen, die Scheiden ausbilden (Gattungen: Oscillatoria, Tricho-
desmium, Phormidium, Spirulina) sowie sich verzweigende filamentöse Formen (Gattungen: Sti-
gonema, Fischerella). Filamentöse (Trichome = Fäden) Cyanobakterien, vermehren sich durch 
Zerbrechen der einzelnen Fäden in sogenannte Hormogonien. Die Größe der Cyanobakterien vari-
iert stark von 0,5 bis 60 µm im Durchmesser (Madigan et al. 2001; Fuchs 2007). 
Wie bereits erwähnt kommen Cyanobakterien ubiquitär vor, was einer Vielzahl von Eigenschaften 
zu verdanken ist, die ihnen im jeweiligen Ökosystem mitunter einen Selektionsvorteil verschaffen. 
Das Überdauern oder Aushalten von Hitze, Kälte oder hohen Salzkonzentrationen ermöglicht ihnen 
ein Vorkommen in nahezu allen extremen Habitaten. Eine Konsequenz aus einem Temperaturopti-
mum, das höher ist als das der meisten eukaryotischen Algen, führt zu Massenentwicklungen eini-
ger Cyanobakterienarten in aquatischen Habitaten während der Sommermonate (Castenholz 2001). 
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Diese sogenannten Algenblüten bergen für Pflanzen, Mensch und Tier Gefahren in sich, da gerade 
diese massenhaft auftretenden Cyanobakterien risikoreiche Sekundärmetabolite und Endotoxine 
bilden (Wiegand & Pflugmacher 2005; Sivonen & Börner 2008). Cyanobakterien produzieren fünf 
verschiedene Gruppen von Toxinen: Hepatotoxine, Neurotoxine, Cytotoxine, Dermatotoxine und 
reizende Toxine (Lipopolysaccharide), wobei der Weg ihrer Aufnahme und ihr Wirkungsspektrum 
(Gefahrenpotenzial) sehr verschieden sind (Wiegand & Pflugmacher 2005). Bekannte cyanobakte-
rielle Hepatotoxine (die Leber schädigend) sind das Microcystin (zyklisches Heptapeptid), häufig 
in Süßwasser, und das Nodularin (zyklisches Pentapeptid), das meist im Brackwasser vorkommt 
(Sivonen & Börner 2008). Beide Toxine hemmen Serin/Threonin spezifische Protein-Phosphatasen 
(PP1 und PP2A) (MacKintosh et al. 1990). Daraus resultiert die Zerstörung des Zytoskeletts der 
Leberzellen, Apoptose und Letalität (Wiegand & Pflugmacher 2005). Nodularin R ist zusätzlich als 
ein starker Tumorpromotor beschrieben worden (Laamanen et al. 2001). Microcystin wird von 
verschiedenen Cyanobakterien (Microcystis, Anabaena, Planktothrix) gebildet, hauptsächlich je-
doch von der Gattung Microcystis. Nodularin wird ausschließlich von der Gattung Nodularia z.B.: 
Nodularia spumigena gebildet. Somit stellen Massenentwicklungen von Cyanobakterien ein großes 
Problem insbesondere in Trinkwasser und Badegewässern für den Menschen dar. 
Die von Cyanobakterien gebildeten Toxine stellen nur einen Teil der von Ihnen gebildeten bioakti-
ven Komponenten dar. In den letzten Jahren wurden Sekundärmetabolite entdeckt, die ein großes 
Potential zur Nutzung in der Biotechnologie und Medizin besitzen. Viele der gebildeten Substanzen 
wirken nicht nur gegen eukaryotische Zellen und Organismen. Es wurden auch Strukturen mit 
antiviralen, antimikrobiellen (inklusive anticyanobakteriellen) Wirkspektren oder mit Funktionen 
als UV-Protektoren und als Enzyminhibitoren gefunden. Selbst Substanzen mit zytotoxischer Akti-
vität, die als Therapeutikum gegen Krebs eingesetzt werden könnten, wurden gefunden (Sivonen & 
Börner 2008). Ein Beispiel hierfür ist das zuerst als Fungizid beschriebene Cryptophycin, das aus 
Nostoc sp. GSV224 isoliert wurde. Es bindet an Tubulin, stört seine Dynamik und führt somit zur 
Apoptose von Tumorzellen (Liang et al. 2005). Wenngleich erst wenige Biosynthesewege der Se-
kundärmetabolite aufgeklärt wurden, so ist die Bedeutung der Cyanobakterien als Reservoir für 
bioaktive Substanzen deutlich. 
1.3.2 Eisenbakterien 
Eisen ist das vierthäufigste Element im Erdmantel, erreicht aber in Oberflächengewässern aufgrund 
seiner geringen Löslichkeit nur selten erhöhte Konzentrationen. Eisen wird jedoch in Spuren als 
Zellbaustein insbesondere als Bestandteil des Chlorophylls, und als Bestandteil von katalytischen 
Enzymen wie Katalase oder Peroxidase benötigt (Uhlmann & Horn 2001). Eisen liegt unter Um-
weltbedingungen überwiegend als zweiwertiges und dreiwertiges Ion vor. Eisen (III) Verbindungen 
(meist Hydroxide) sind bei neutralem pH-Wert schlecht löslich und fallen aus (Schmidt 2008). Nur 
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in der reduzierten Form als Fe2+, als organischer Komplex oder bei sehr niedrigem pH-Wert ist 
Eisen gut löslich. In der Freiwasserregion der meisten Seen ist so gut wie kein Eisen vorhanden, da 
Eisen nur bei geringen pH-Werten und einem großen Vorkommen wie Komplexbildnern (Humins-
toffe) in Lösung geht. Hingegen sind im Sediment Bedingungen vorhanden, die zur Bildung redu-
zierter Eisenverbindungen führen. Schwer lösliche Formen sind dabei Eisen(II)carbonat, Ei-
sen(II)phosphat und Eisensulfide. Die Stabilität gelöster und nichtgelöster Zustandsformen des 
Eisens ist in erster Linie vom Redoxpotential und vom pH-Wert abhängig (Uhlmann & Horn 2001). 
Reduzierte Verhältnisse begünstigen die Rücklösung von Eisen aus dem Sediment. Mikroorganis-
men können Fe3+ statt Sauerstoff als Elektronenakzeptor nutzen, da das theoretische Redoxpotential 
beider Stoffe fast gleich hoch ist (Heider 2007a). Man spricht von der dissimilatorischen Eisenre-
duktion (Eisenatmung) und eisenreduzierenden Bakterien, wenn Eisen für die Verwertung organi-
scher Verbindungen genutzt wird und dabei Fe3+ zu Fe2+ reduziert (Reaktionsgleichung in Tabelle 
1-3) wird. Diese spielen in anoxischen Sedimenten eine große Rolle, da sie somit die Rücklösung 
von Eisen aus dem Sediment in das Freiwasser verursachen (Uhlmann & Horn 2001). Eine große 
Vielfalt heterotropher und lithotropher Bakterien (Bacteria und Archaea) sind in der Lage, Ei-
sen(III) unter anaeroben Bedingungen zu reduzieren: Archaea (hyperthermophile, thermophile, 
psychrophile, acidophile, alkaliphile), Shewanella putrefaciens, Geobacter metallireducens, Geo-
spirillum, Geovibrio. Weitere Vertreter existieren innerhalb der Proteobacteria und Firmicutes (We-
ber et al. 2006; Madigan et al. 2001). Ein Ergebnis der Aktivität der eisenreduzierenden Bakterien 
ist die Bildung von wässrigen Fe(II) und Festphasen Fe(II) bildenden Mineralien: Siderit, Vivianit 
und die geologisch signifikanten gemischt-valenten Fe(II)-Fe(III) Mineralien Magnetit und grüner 
Rost. Die ubiquitäre Verbreitung dieser Mikroorganismen und die Häufigkeit der genannten Mine-
ralien in der Erdkruste zeigen die globale Signifikanz dieses Stoffwechselprozesses (Weber et al. 
2006). Bedeutsam ist auch die Konkurrenz eisenreduzierender Bakterien mit methanogenen 
Archaea um Acetat in Fe(III) reichen Süßwasserhabitaten (Roden & Wetzel 2003).  
Andererseits gibt es zahlreiche ubiquitäre Mikroorganismen, die Eisen (II) als Elektronendonor zur 
Bereitstellung von Reduktionsäquivalenten für die Assimilation von Kohlenstoff in Biomasse nut-
zen. Die sogenannte Eisenoxidation wird von verschiedenen lithotrophen eisenoxidierenden Bakte-
rien unter oxischen und anoxischen Bedingungen durchgeführt: Gallionella, Leptothrix und Mari-
nobacter, aber auch wenig untersuchte Vertreter der Alpha-, Beta- und Gammaproteobacteria 
gehören dazu (Weber et al. 2006). Ist ausreichend Licht vorhanden, können auch phototrophe Bak-
terien Eisen (II) oxidieren. Die Eisenoxidation muss kein biotischer Prozess sein. Auch auf rein 
chemischem Wege wird Fe2+ oxidiert, selbst in anoxischen Milieus, beispielsweise durch die Reak-
tion mit oxidiertem Mangan (IV). Während der Eisenoxidation werden die Zellen der Mikroorga-
nismen von einer Eisenhülle umschlossen, was ein Resultat der Präzipitation von Eisen auf der 
Zellwand, gefolgt von einer chemischen Oxidation und Adsorption von Eisenoxiden ist (Stein et al. 
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2001). Dadurch lassen sich die Mikroorganismen in Kultur leicht identifizieren, aber auf Grund der 
hemmenden Wirkung von Eisen auf molekularbiologische Prozesse, schwer untersuchen.  
Die durch Eisenoxidierer anaerob gebildeten Eisen(III)oxide funktionieren als terminaler Elektro-
nenakzeptor für eisenreduzierende Bakterien, wodurch ein dynamischer mikrobiell vermittelter 
Eisenredoxkreislauf aufrechterhalten wird (Weber et al. 2006).  
Die biotechnologische Nutzung von Eisenbakterien begann mit der mikrobiellen Erzlaugung. Viele 
Metalle sind in der Erdkruste als Sulfide ausgefällt worden (Pyrit, Chalkopyrit). Durch mikrobielle 
Laugung können Metalle wie Kupfer, Zink, Nickel, Molybdän und Uran aus minderwertigen Erzen 
gewonnen werden. An der Erzlaugung beteiligte Mikroorganismen sind acidophile eisen- und 
schwefeloxidierende Bakterien. Ein Beispiel hierfür ist die Gewinnung von Kupfer mit Hilfe des 
Bakteriums Thiobacillus ferrooxidans, das durch Oxidation von Fe2+ zu Fe3+ die chemische Oxida-
tion von Kupfer im Kupfersulfid (CuS) indirekt ermöglicht. Diese Oxidation führt zur Solubilisie-
rung des Kupfer (Madigan et al. 2001) und damit zum Herauslösen aus dem Erz. Mit diesem Leis-
tungsspektrum ergeben sich Anwendungen zur Entfernung von Schwermetallen und Radionukliden 
(Weber et al. 2006) mit dem Ziel der Sanierung kontaminierter Flächen.  
Neben ihrer Nutzbarkeit können Eisenbakterien großen wirtschaftlichen Schaden verursachen. 
Gallionella Arten erreichen bei neutralem pH Wert ihr Wachstumsoptimum und führen insbesonde-
re durch die Bildung von Eisenocker in Brunnenfiltern, Zisternen, Tanks und Rohren zu einer Ver-
kürzung der Haltbarkeit. Durch ihr filamentöses Wachstum können diese Bakterien die Konsistenz 
des Trinkwassers beeinträchtigen und schließlich zur Ungenießbarkeit führen (Cullimore & 
McCann 1977). Auch schädigt die Bildung von Eisenocker Wassertiere, da sie vorzugsweise an den 
Atmungsorganen, beispielsweise der Kiemen der Fische, erfolgt (Uhlmann & Horn 2001). 
1.4 Molekularbiologische Analysemethoden in der Umwelt-
mikrobiologie 
Die Struktur und die Funktion eines biologischen Systems, wie es die mikrobielle Lebensgemein-
schaft innerhalb eines Habitats darstellt, unterliegen einer zeitlichen und räumlichen Abhängigkeit 
biotischer und abiotischer Umweltfaktoren. Die Diversität eines biologischen Systems wird durch 
die Abundanz, die „Evenness“ (relative Anzahl der Individuen einer Art bezogen auf die Gesamt-
anzahl aller Organismen) und die „Richness“ (die Häufigkeit einer Art), der darin existierenden 
Organismen, definiert. Wird zusätzlich die funktionale Diversität berücksichtigt, spricht man von 
der Biodiversität (Albers 1998). Die Erfassung der Biodiversität gibt im Idealfall also Aufschluss 
über die Zusammensetzung und die Funktionsweise einer mikrobiellen Lebensgemeinschaft als 
auch über den Einfluss ihrer Aktivität auf ihre Umwelt. Die Erfassung der mikrobiellen Biodiversi-
tät ist insofern schwierig, als dass es sich bei Mikroorganismen nicht um eine greifbare homogene 
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Gruppe handelt, es keine einheitlich anerkannte Definition einer Art gibt und nur 0,1-10 % der 
Mikroorganismen kultivierbar sind (Amann et al. 1995; Hugenholtz et al. 1998; Albers 1998; Tors-
vik et al. 2002). Hinzukommt, dass alle klassischen Kultivierungsmethoden vor allem schnell-
wüchsige Bakterien selektionieren und eine Aussage zur Funktionsweise einer mikrobiellen Le-
bensgemeinschaft auf dieser Basis nicht getroffen werden kann (Marsh 1999). Aus diesem Grund 
entwickelten sich im Laufe der 1980/1990er Jahre kultivierungsunabhängige molekularbiologische 
Methoden, die es erlaubten, die mikrobielle Diversität zu analysieren. Carl Woese legte für diese 
Analysen den Grundstein, in dem er mit der vergleichenden Sequenzanalyse der 16S rDNA ent-
scheidend das Verständnis für phylogenetische Beziehungen der Prokaryoten untereinander offen-
barte (Woese 1987). Die Basis für molekularbiologische Analysen zur Untersuchung der mikrobiel-
len Diversität in vielerlei Hinsicht war geschaffen. Die 16S rDNA besitzt konservierte und variable 
bis hypervariable Bereiche, welche eine Unterscheidung der Organismen bis auf Speziesebene 
zulassen. Mit dem Durchbruch, die mikrobielle Vielfalt nun umfassender aufklären zu können 
(Torsvik et al. 2002), stieg die Zahl von Biodiversitätsstudien. Es entwickelten sich verschiedene 
Techniken, die es erlauben sollten, in kurzer Zeit viele Proben zu analysieren (Dorigo et al. 2005). 
Dabei folgte auf die Analysen der 16S rDNA, die Analyse von Genen für Schlüsselenzyme ausge-
wählter Stoffwechselwege. Beide Ansätze werden nach wie vor für vergleichende Sequenzanalysen 
genutzt, aber auch für die sogenannten Fingerprintmethoden. Die heute am häufigsten verwendeten 
Methoden zur Untersuchung der Struktur von mikrobiellen Lebensgemeinschaften sind Techniken, 
die auf der Amplifikation zuvor ausgewählter Genabschnitte beruhen. Zu diesen Methoden zählen 
neben der Didesoxysequenzierung nach Sanger (Sanger et al. 1977) zuvor klonierter Amplifikate, 
die Fingerprintmethoden: Denaturierende Gradientengelelektrophorese (DGGE,) bzw. Temperatur 
Gradientengelelektrophorese (TGGE) (Sheffield et al. 1989; Muyzer et al. 1993; Muyzer & Smalla 
1998), Einzelstrangkonformationspolymorphismus (SSCP, (Orita et al. 1989)) und terminaler Rest-
riktionsfragmentlängenpolymorphismus (T-RFLP, (Liu et al. 1997)). Eine Methode, die die bisheri-
ge Sequenzanalyse nach Sanger vereinfacht, einen größeren Probendurchsatz erlaubt und kosten-
günstiger ist, ist die nichtelektrophoretische Methode der Pyrosequenzierung (Melamede 1985), bei 
der das Klonieren vor der Sequenzanalyse zur Untersuchung der mikrobiellen Diversität, entfällt. 
Die in dieser Arbeit angewendeten Methoden sind die Fingerprintmethoden DGGE, T-RFLP inklu-
sive der automatisierten ribosomalen intergenen Spacer Analyse (ARISA, (Fisher & Triplett 1999)) 
und der Längen Heterogenitätsanalyse (LH, (Sekar et al. 2006)) sowie die Sequenzierungstechni-
ken der Didesoxysequenzierung nach Sanger (Sanger et al. 1977) und der Pyrosequenzierung. Die 
Funktionsweise der angewendeten Fingerprintmethoden DGGE und T-RFLP sowie der Pyrose-
quenzierung sollen im Folgenden kurz erklärt werden.  
Die DGGE ermöglicht die elektrophoretische Auftrennung von Amplifikaten gleicher Länger aber 
mit unterschiedlicher Sequenz. Die Amplifikation des gewünschten Produktes erfolgt unter Ver-
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wendung eines Oligonukleotides mit einer 40 bp langen GC-Klammer. Die Amplifikate werden auf 
ein denaturierendes Polyacrylamidgel aufgetragen, wobei es zu einer sequenzabhängigen Separati-
on der DNA-Mischamplifikate kommt. Die in Laufrichtung zunehmend denaturierenden Bedin-
gungen bewirken ein Aufschmelzen der DNA-Doppelhelix in Schmelzdomänen, wobei A-T Paa-
rungen im Vergleich zu G-C Paarungen, aufgrund einer geringeren Anzahl an 
Wasserstoffbrückenbindungen, schneller aufgebrochen werden (Muyzer & Smalla 1998). Das 
komplette Aufschmelzen des Moleküls wird durch die GC-Klammer verhindert. Es entsteht ein für 
eine Probe charakteristisches Bandenmuster, in dem im Idealfall eine Bande eine Spezies repräsen-
tiert. Mit dieser Methode können selbst Sequenzunterschiede von einem Basenpaar differenziert 
werden. Die DGGE erlaubt eine qualitative und semiquantitative Untersuchung einer mikrobiellen 
Lebensgemeinschaft (Muyzer & Smalla 1998; Dorigo et al. 2005), wobei sie vielfach genutzt wird, 
um räumliche und zeitliche Varianzen mikrobieller Biozönosen zu detektieren (Heuer et al. 1997; 
Alonso-Saez et al. 2007; Koizumi et al. 2004; Geets et al. 2006). Im Anschluss an die Elektropho-
rese ist es möglich die Präsenz einzelner Spezies durch Hybridisierungstechniken nachzuweisen 
(Heuer et al. 1999). Weiterhin ermöglicht das Ausschneiden, Eluieren und Reamplifizieren einzel-
ner Banden mit anschließender Sequenzanalyse die Identifikation einzelner Spezies. Probleme, die 
im Zusammenhang mit dieser Methode auftreten können, sind die Komigration von PCR-
Amplifikaten unterschiedlicher Sequenz, die geringe Sensitivität gegenüber gering abundanten 
Molekülen (Vallaeys et al. 1997), das Vorkommen mehrerer Banden durch Amplifikationsfehler, 
die sich beispielsweise aus Operonheterogenität, Heteroduplexbildung und multiplen Schmelzdo-
mänen ergeben.  
Die T-RFLP ist eine der am häufigsten genutzten Fingerprintmethoden, die auf dem Restriktionsen-
zymverdau zuvor spezifisch amplifizierter fluoreszenzmarkierter doppelsträngiger PCR-Produkte 
beruht. Für die Amplifikation wird ein Primer verwendet, der an seinem 5‘ Terminus eine Fluores-
zenzmarkierung trägt. Für die Restriktion werden in erster Linie häufig schneidende Restriktions-
enzyme mit tetramerer Erkennungssequenz ausgewählt. Es wird davon ausgegangen, dass im Ideal-
fall jede Spezies aufgrund einer spezifischen Basenabfolge nach dem Restriktionsenzymverdau 
repräsentative DNA-Fragmente unterschiedlicher Länge aufweist. Diese Fragmente werden 
elektrophoretisch beispielsweise in einem Kapillarsequenziergerät separiert. Der Fluoreszenzdetek-
tor visualisiert hierbei lediglich die terminal markierten DNA-Stränge (Liu et al. 1997). Man erhält 
somit ein für jede Probe spezifisches Elektropherogramm. Durch das Mitführen eines internen 
Größenstandards ist es möglich, die Länge der Fragmente zu bestimmten. Diese ermöglichen durch 
eine kombinatorische Suche die Analyse und Bestimmung der in einer Probe enthaltenen Mikroor-
ganismen durch einen Abgleich der ermittelten Fragmentlängen mit den theoretischen Angaben 
bestehender Datenbanken. Die erhaltenen Fragmentlängen sind spezifisch für die geschnittene 
Sequenz und, im besten Fall, für eine Bakterienspezies. Es ist bei Verwendung nur eines Restrikti-
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onsenzymes bei der Untersuchung der 16S rDNA kaum möglich, eine Fragmentlänge einer Spezies 
zuzuordnen, da die Vertreter innerhalb einer phylogenetischen Ebene für ein bestimmtes Restrikti-
onsenzym meist eine identische Fragmentlänge aufweisen. Durch Verwendung von mehreren Rest-
riktionsenzymen, meist drei, ist es dennoch möglich, Fragmente zumindest einer Gattung seltener 
einer Spezies zuzuordnen. Bei sehr eng verwandten Bakterienspezies ist dies aber selbst unter Ver-
wendung von zwei bis vier Restriktionsenzymen nicht möglich. Die T-RFLP ist eine relativ einfach 
durchzuführende, reproduzierbare Hochdurchsatz Methode, die qualitative und (semi-) quantitative 
Aussagen ermöglicht (Dorigo et al. 2005; Schütte et al. 2008). Der Vorteil dieser Methode liegt in 
ihrer hohen Sensitivität gegenüber gering abundanten Spezies. Gleichzeitig ist dies ein Nachteil, 
wenn Proben untersucht werden, die eine komplexe Artenzusammensetzung aufweisen (Engebret-
son & Moyer 2003). Zusätzlich kann die Bildung von sogenannten Pseudo-terminalen Restriktions-
fragmenten (pseudo T-RF‘s) zur Überbewertung der Biodiversität führen (Egert & Friedrich 2003). 
Auch ist die Wahl des Primers und der Restriktionsenzyme entscheidend für eine akkurate Evalua-
tion der mikrobiellen Diversität (Engebretson & Moyer 2003). 
Wenngleich die genannten Fingerprintmethoden geeignet sind, um die Struktur einer mikrobiellen 
Lebensgemeinschaft aufzuklären und eine schnelle Möglichkeit bieten, die Dynamik dieser Popula-
tion zu überwachen, ist die genaue Identifikation der in einem aquatischen Sediment vorkommen-
den mikrobiellen Biozönose nur schwer möglich. Um einen umfassenden Überblick über die Zu-
sammensetzung einer mikrobiellen Lebensgemeinschaft zu einem bestimmten Zeitpunkt zu 
erhalten, bietet die neue Methode der Pyrosequenzierung einen guten Ansatz. Auch hier kann eine 
vergleichende Sequenzanalyse auf der Basis der 16S rDNA erfolgen. Der Vorteil in der Pyrose-
quenzierung ist die Zeit- und Kostenersparnis durch den Wegfall der Klonierung.  
Die Pyrosequenzierung basiert auf einem 4 Enzym real time Monitoring aus DNA Synthese mit 
Biolumineszens, das eine Kaskade nutzt, bei der die Inkorporation eines Nukleotids in einem 
messbaren Lichtsignal endet. Das Detektionssystem basiert darauf, dass sobald ein Nukleotid an 
den DNA-Strang angefügt wird, die Polymerase (Klenow-Fragment) ein Pyrophosphat freisetzt, 
das von der ATP-Sulfurylase zur ATP Bildung aus APS genutzt wird. Das gebildete ATP wird von 
dem Enzym Luciferase zur Oxidation von Luciferin genutzt, wobei Licht entsteht (Biolumines-
zens). Diese Lichtreaktion wird mit einer Kamera gemessen. Durch diese Luciferase-Reaktion wird 
ATP in AMP und Pyrophosphat gespalten. Die Apyrase entfernt nicht eingebaute Nukleotide und 
ATP bevor das nächste dNTP zu der Reaktion zugegeben wird (Ahmadian et al. 2006). Da diese Art 
der Sequenzierung im Pikomaßstab durchgeführt wird, ist es möglich, parallel in kurzer Zeit eine 
große Menge an Sequenzen zu ermitteln, auch wenn die Leseweite mit schon 500 bp noch unter 
dem Standard der Sanger Sequenzierung mit 700 bp liegt. Ein weitaus größeres Problem liegt bei 
dieser Methode in der Analyse von Homopolymeren. Die Intensität des Lichtsignals ist zum Einbau 
aufeinander folgender gleicher Basen zwar proportional, aber nur im Bereich von Homopolymeren 
Einleitung 
23 
bis ca. acht Basen. Oberhalb dieser Anzahl, ist die Angabe sehr ungenau (Margulies et al. 2005). 
Homopolymere in dieser Größenordnung sind jedoch bei Bakterien häufig.  
 
1.5 Zielstellung 
Aquatische Sedimente stellen für den Stoffkreislauf ein bedeutsames Ökosystem dar. Durch die 
Stoffwechselaktivität einer komplexen Mikroorganismenlebensgemeinschaft wird sowohl das Se-
diment selbst, sein Interstitialwasser, das überstehende Freiwasser als auch die Atmosphäre und die 
darin lebenden Mikro- und Makroorganismen beeinflusst. Die grundlegenden chemischen Prozesse 
sind bereits gut untersucht und die mikrobiellen Großgruppen sind bekannt. Im Hinblick auf die 
Diversität der Mikroorganismen, insbesondere in Süßwassersedimenten, gibt es noch Forschungs-
bedarf. Die ersten mikrobiologischen Untersuchungen zum Tag der Artenvielfalt 2005 im Auenge-
biet des Nationalparks Unteres Odertal belegten die Vermutung, dass es sich bei diesem jährlich 
überfluteten Naturschutzgebiet um ein höchst artenreiches System handelt. Der Einfluss dieses 
Gebietes auf die Selbstreinigung der Oder durch Flutungsereignisse ist bislang unklar. Wenngleich 
die flussaufwärts gelegenen großindustriellen Anlagen eine Klärung ihrer Abwässer durchführen, 
muss einerseits mit einem Eintrag von industriellen Abwässern aus Polen als auch einem großen 
Eintrag von terrestrischem Material in die Oder ausgegangen werden. Somit stellt der Auennatio-
nalpark einerseits ein Reservoir zahlreicher unbekannter Mikroorganismen dar, deren Funktions-
weisen bislang unbekannt sind. Andererseits wird angenommen, dass Mikroorganismen, die in 
diesem Ökosystem von besonderer Bedeutung sind, sich einen selektiven Vorteil verschafft haben, 
in dem sie spezielle Überlebensstrategien für den Umgang mit Schadstoffen aus dem flutenden 
Wasser entwickelt haben. Somit wird bei den dort vorkommenden Bakterien ein großes Potential 
zur Synthese biotechnologisch nutzbarer Enzyme und Substanzen bzw. zum Abbau von Schadstof-
fen vermutet.  
Die erste Analyse der mikrobiellen Biodiversität im Sediment des Auennationalparks Unteres 
Odertal stand vor diesem Hintergrund im Mittelpunkt der Arbeit. Zur Bewertung der Oder als ein 
belastetes Gewässer, wurden Vergleichsgewässer ausgewählt. Zum einen wurde hierfür ein Auen-
gebiet der Elbe gewählt. Die Elbe ist ein Fluss vergleichbarer Bedeutung und Größenordnung. Zum 
anderen wurde als Gewässer mit einem niedrigeren Nährstoffangebot die Saidenbachtalsperre aus-
gewählt, die mikrobiologisch bereits gut untersucht ist. 
In dieser Arbeit wurde für die mikrobiologische Charakterisierung der Biodiversität ein breites 
Spektrum an Methoden angewendet, das klassische mikrobiologische Methoden aber auch moleku-
larbiologische Techniken umfasste. Neben der Bestimmung der chemisch-physikalischen Wasser – 
und Sedimentparameter erfolgte eine mikrobiologische Untersuchung der Gewässerbelastung mit 
Fäkalindikatorbakterien. Auch wurden Cyanobakterien und Eisenbakterien isoliert und kultiviert. 
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Die Anwendung molekularbiologischer Methoden wie Catalyzed reporter deposition fluorescent in 
situ hybridisation (CARD FISH), Polymerasekettenreaktion (PCR), Denaturierende Gradientenge-
lelektrophorese (DGGE), terminaler Restriktionsfragmentlängenpolymorphismus (T-RFLP) erfor-
derte eine Methodenetablierung für das Untersuchungsmaterial. Schließlich sollte die Gesamtheit 
der vorkommenden Mikroorganismen im Sediment durch vergleichende Sequenzanalyse der 16S 
rDNA identifiziert werden. Hierbei sollte ein Methodenvergleich zwischen Didesoxysequenzierung 
nach Sanger und Pyrosequenzierung erfolgen. Ein Monitoring von den im Sediment bedeutenden 
Mikroorganismengruppen: Denitrifikanten, Sulfatreduzierern, Archaea und methanogenen Archaea 
im Hinblick auf die jahreszeitliche und vertikale Dynamik im Sediment erforderte die Etablierung 
der Fingerprintmethoden DGGE und T-RFLP. Eine weitere Sequenzanalyse klärte die Zusammen-
setzung der Sulfatreduzierer, basierend auf ihrem Gen für die dissimilatorische Sulfitreduktase, und 
der Archaea, basierend auf ihrer 16S rDNA, auf. Diese Daten sollten die Grundlage für die Unter-
suchung des Einflusses von abiotischen und biotischen Faktoren auf das Vorkommen spezifischer 
Arten sein. Ziel dieser Untersuchungen ist ein Verständnis der Wechselwirkungen zwischen Sedi-
mentmikroorganismen und abiotischen Umweltfaktoren. Dieses Wissen kann einen Beitrag für die 






Innerhalb dieser Arbeit wurden Sediment- und Wasserproben aus drei geographisch unabhängigen 
Ökosystemen entnommen. Dabei erfolgte die vergleichende Analyse von Proben aus dem Auenna-
tionalpark Unteres Odertal, der Talsperre Saidenbach und eines Elbauensees in Dornburg. Die geo-
grafische Lage der Untersuchungsgewässer innerhalb Deutschlands ist in Abbildung 2-1 dargestellt.  
 
Abbildung 2-1: Geografische Lage der Untersuchungsgewässer innerhalb Deutschlands. 
Dargestellt sind der Nationalpark Unteres Odertal [4], die Talsperre Saidenbach [5] und die Elbaue bei Dornburg [6] inner-
halb Deutschlands [7]. 
 
2.1 Nationalpark „Unteres Odertal“ 
Die Oder entspringt am Lieselberg (tschech. Fidlův Kopec) in einem Ausläufer der Sudeten der 
Tschechischen Republik und durchfließt im weiteren Verlauf Deutschland und Polen. Zwischen 
Schwedt/Oder und Gartz teilt sich die Oder in West- und Ostoder. Die Oder bzw. Westoder bildet 
auf einer Länge von 178 km von Ratzdorf bis Mescherin die deutsch-polnische Grenze bevor sie 
als polnische Oder in das Stettiner Haff mündet. Die Oder hat zwei sehr unterschiedliche Hauptein-
zugsgebiete. Die obere und mittlere Oder wird hauptsächlich von Flüssen gespeist, die in den Mit-
telgebirgsketten von den westlichen Beskiden über die Sudeten bis zum Lausitzer Gebirge ent-
springen. Ab der bei Küstrin gelegenen Mündung der Warthe (typischer Flachlandfluss) in die 
Oder spricht man von der unteren Oder. Mit einem mittleren Abfluss von MQ: 574 m2/s ist die 
Oder der fünftgrößte Fluss Deutschlands [8]. Nach Kriterien der LAWA wurde die Wasserqualität 






















stoffzehrende Wasserinhaltsstoffe bedeutet. Gleichzeitig liegt eine weitere Beeinträchtigung des 
Ökosystems durch häufiger auftretende Algenmassenentwicklungen vor (Länderarbeitsgemein-
schaft Wasser (LAWA) 2000).  
Der Nationalpark „Unteres Odertal“ wurde als einziger deutscher Auennationalpark 1995 gegrün-
det und erstreckt sich auf einer Länge von 60 km von Hohensaaten entlang der deutsch-polnischen 
Grenze bis Mescherin/Staffelde bei Szczecin (Stettin). Gemeinsam mit dem polnischen Teil des 
Deutsch-Polnischen Internationalparks „Unteres Odertal“ wird eine Gesamtfläche von 1172 km2 
geschützt. Dem Nationalpark kommt eine bedeutende Rolle im Zuge der Selbstreinigung der Oder 
zu, der durch einen umfangreichen Röhricht-, Schilf- und Seggenbestand [9], und durch den Schutz 
typischer Auenlandschaften gewährleistet wird. Der Nationalpark besteht aus einem Poldersystem 
von Nass- und Trockenpoldern, das verschiedenste Habitate von Trockenrasen bis Auwäldern um-
fasst. Die Polder wurden vormals landwirtschaftlich genutzt. Heute beschränkt sich die Nutzung 
des Auengebietes auf Beweidung. Dennoch ist der Nationalpark von menschlichem Einfluss deut-
lich geprägt. Hochwasser kommen häufig durch starke Regenfälle in den Quellgebieten der Zuflüs-
se in den Mittelgebirgen vor. Durch den relativ geringen mittleren Abfluss (Dohle et al. 1999) und 
das niedrige Gefälle der Oder im Vergleich zu anderen Flüssen kommt es vor allem im Gebiet der 
Unteren Oder zu lang andauerndem Hochwasser mit weiträumigen Überflutungen. Die Flutungen 
der Poldersysteme des Auennationalparks werden vom Menschen durch Einlassbauwerke in den 
Deichen reguliert. Ebenso wird die Trockenlegung der Polder nicht allein durch den sinkenden 
Oderpegel bestimmt, sondern zusätzlich durch Pumpvorgänge gesteuert, die das Wasser aus dem 
Polder in den Kanal Hohensaaten-Friedrichsthaler Wasserstraße befördern. Dadurch können die 
Wiesen der Polder schneller wieder zur Beweidung und Mahd genutzt werden. Nasspolder werden 
jährlich im Winterhalbjahr geflutet, Trockenpolder hingegen nur zu besonderen Hochwasserereig-
nissen. Innerhalb der Polder befinden sich zahlreiche kleinere und größere Altarme in verschiede-
nen Verlandungsstadien, als auch zahlreiche Seen oder Nebenflüsse. Viele der Gewässer sind ver-
gleichsweise tief mit steilen Ufern und zeigen nur selten die für Altarme im Verlandungsstadium 
umfangreichen Sedimentablagerungen. Bei Flutungen als auch beim Absinken des Pegels der Oder 
und den anschließenden Pumpphasen werden die Altarme von großen Wassermengen durchströmt, 
die in einigen Gewässern zum Abschwemmen abgelagerter Sedimente führen können (Schmidt 
2008).  
Die Nasspolder werden nur bei Flutungen im Winterhalbjahr mit Oderwasser überspült. Dabei 
kommt es zu einem periodischen Stoffaustausch zwischen flutendem Oderwasser und den Gewäs-
sern und Böden des Auengebietes. Schwebstoffe sedimentieren, während der Pegel der Oder stag-
niert. Dies führt zu einem enormen Eintrag von allochthonem Material als auch von Schadstoffen 
aus den flussaufwärts gelegenen Industrieanlagen. Die eingetragenen Nährstoffe werden von Mik-
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roorganismen genutzt und daraus resultierende Stoffwechselprodukte wieder an die Umgebung 
abgegeben. 
Das Untere Odertal wurde während der letzten Eiszeit (Weichsel Eiszeit) geformt. Durch die Be-
wegungen des Gletschers kam es zur Ausbildung einer Jungmoränenlandschaft, geprägt durch um-
fangreiche Ablagerungen von Geschiebemergel. Nach Rückzug des Gletschers floss geschmolzenes 
Eiswasser nach Norden ab und bildete das heutige Untere Odertal. [10] 
 
Abbildung 2-2: Lage der Probenahmestellen im Nationalpark Unteres Odertal. Dargestellt sind die Probe-
nahmestellen Anglerteich (A), Bogengraben (B) und Oder-Zollstation (O) innerhalb der Kernzone I[11] des Natio-
nalparks Unteres Odertal[4]. 
 
Das in dieser Arbeit untersuchte Gebiet der Oder stellt die Kernzone I innerhalb des Nationalparks 
Unteres Odertal dar. Diese Schutzzone I ist ein Totalreservat, in dem weder land- noch fischerei-
wirtschaftliche Nutzungen stattfinden dürfen. In diesem zwischen dem Kanal Hohensaaten-
Friedrichsthaler Wasserstraße und der Oder gelegenen Auengebiet des Polders 10 (Nasspolder), 
auch Fiddichower Polder genannt, wurden 3 Probenahmestellen ausgewählt: Anglerteich (A; Alt-
wasser, stagnierend im Sommer, 2 m tief); Bogengraben (B; Altwasser, stagnierend im Sommer, 
strömend bei geöffneten Einlassbauwerken, 1,5 m tief) und Oder-Zollstation (O; Fluss, strömend, 
3,5 m tief). Die Lage der drei Probenahmestellen Anglerteich, Bogengraben und Oder-Zollstation 
ist in der Abbildung 2-2 dargestellt. 
2.2 Talsperre Saidenbach – Haselbach, Entnahmestelle 
Die Talsperre Saidenbach (Abbildung 2-3) befindet sich in der Nähe der Erzgebirgsstadt Lengefeld, 
30 km südöstlich von der Stadt Chemnitz (50°43’N; 13°14’E). Sie wurde in den Jahren 1929 bis 
1933 auf elektrolytarmem Gestein (Gneis) erbaut, hat einen Stauraum von 22,38 x 106 m3 und eine 
mittlere Verweilzeit des Wassers in der Talsperre zwischen 0,5 und 1 Jahr (Horn 2003). Damit ist 
die Talsperre Saidenbach der größte Trinkwasserspeicher im Talsperrenverbundsystem "Mittleres 
Erzgebirge" in Sachsen, zu dem auch die Talsperren Neunzehnhain I und II sowie die Talsperre 
Kerngebiet 
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Einsiedel gehören. Durch das Talsperrenverbundsystem werden die Wasserwerke Einsiedel und 
Zschopau mit Rohwasser beliefert, welche u. a. die Städte Chemnitz, Frankenberg und Mittweida 
mit Trinkwasser versorgen. Neben der Trinkwasserbereitstellung wird die Talsperre Saidenbach in 
geringem Maße zur Elektroenergieerzeugung und zum Hochwasserschutz (nur außergewöhnlicher 
Hochwasserrückhalteraum) genutzt.  
 
Abbildung 2-3: Luftbild der Gesamtstauanlage TS Saidenbach[12]. 
 
Das mit 66 EW/km² dicht besiedelte natürliche Wassereinzugsgebiet der Talsperre Saidenbach 
befindet sich im Flussgebiet der Freiberger Mulde und umfasst 60,78 km², wovon 68,34 % land-
wirtschaftlich, zumeist als Grünland, genutzt werden. Die Talsperre ist von einem Waldgürtel um-
geben, der zur Reduktion von Abspülungen und Erosion dient. 
Die Talsperre staut den Haselbach, den Saidenbach, den Lippersdorfer Bach und den Hölzelberg-
bach an, hat bei Vollstau eine Staufläche von 146,41 ha und misst an der tiefsten Stelle 48 m. Des 
Weiteren verfügt die Talsperre über eine Vorsperre, die VS Forchheim, und zehn Vorbecken, von 
denen normalerweise vier überstaut sind. In der Stauwurzel der Talsperre Saidenbach befinden sich 
mehrere kleinere Unterwasser-Vorsperren (z.B. Zulauf Haselbach), um die Wasseraufenthaltszeit zu 
verlängern und somit die Sedimentation von Partikeln z.B. Phosphor zu erhöhen. 
Das Wassereinzugsgebiet der Talsperre Saidenbach wurde in den 1970er Jahren auf Grund der 
hohen landwirtschaftlichen Nutzung mit starkem Eintrag an partikulärem Phosphat als eutroph 
eingestuft (Maaßen 2003). Durch rückläufige Phosphorbelastung, verursacht durch z.B. phosphat-
freie Waschmittel und Verringerung der Viehhaltung, kann die Talsperre heute als mesotroph be-
schrieben werden (Horn 2003).  
Durch kontinuierliche Beprobung und Erfassung von Datenreihen seit 1975 gehört die TS Saiden-




Abbildung 2-4: Lage der Probenahmestellen Entnahmestelle (E) und Haselbach (H) innerhalb der Talsperre 
Saidenbach. 
 
Die Entnahme von Sedimentkernen erfolgte an zwei verschiedenen Probenahmestellen innerhalb 
der Talsperre Saidenbach (Abbildung 2-4). Einerseits an der Probenahmestelle Haselbach, die sich 
direkt innerhalb der Unterwasservorsperre Haselbach, vor der Unterwassermauer befindet (H, 
Stauwurzel der TS Saidenbach, 10 m tief) und andererseits an der Probenahmestelle Entnahmestel-
le (E, Hauptbecken, 45 m tief), die sich im Bereich der Tiefenwasserentnahmestelle vor der Haupt-
staumauer der TS Saidenbach befindet. 
2.3 Elbauengebiet – Dornburg (Mittelelbe) 
Die Elbe (tschechisch Labe) entspringt im südlichen Riesengebirge nahe der Ortschaft Špindlerův 
Mlýn/Spindlermühle, durchbricht in nordwestlicher Richtung das Böhmische Mittelgebirge und 
durchfließt das Elbsandsteingebirge. Bei Einmündung der Schwarzen Elster, am Elbekilometer 
200, ändert die Elbe ihre Fließrichtung nach Westen. Ab Aken fließt sie nordwärts bis sie mit dem 
Erreichen der nördlichen Sachsen-Anhaltinischen Grenze (Einmündung der Havel) wieder nord-
westlich strömt und die norddeutsche Tiefebene entwässert. Bei Cuxhaven mündet die Elbe in die 
Nordsee. Mit einer Gesamtlänge von 1094 km und einem Einzugsgebiet von 148 268 km2 ist die 
Elbe nach der Donau und dem Rhein der drittgrößte Strom Mitteleuropas (Schwartz 2006). Ihre 
wichtigsten Nebenflüsse sind Moldau, Saale, Havel, Mulde, Schwarze Elster und Eger (IKSE 
2005). Der Flusslauf der Elbe wird in drei Abschnitte unterteilt. Die Obere Elbe umfasst die Stre-
cke von der Quelle bis zum Erreichen der Norddeutschen Tiefebene bei Riesa; die Mittlere Elbe 
erstreckt sich bis zum Gezeitenwehr bei Geesthacht und die Untere Elbe oder Tideelbe beschreibt 











Das Gebiet der heutigen Mittel- und Unterelbe war seit dem Ende der variskischen Gebirgsbil-
dungsphase von Flachmeeren bedeckt, die für die vorherrschenden marinen Sedimentgesteine Mit-
tel- und Ostdeutschlands verantwortlich sind. Hingegen waren die böhmischen Elbegebiete Fest-
land und entwässerten als Urelbe bereits vor 25 Mio Jahren nordwärts. Der Lauf der Elbe wurde 
nachfolgend durch zahlreiche geologische Ereignisse beeinflusst. Nach der Hebung des Landes und 
dem daraus resultierenden Rückzug des Meeres entwässerte die Elbe in das Gebiet der heutigen 
Niederlande. Mit der Saaleeiszeit wurde der Flusslauf durch vorrückende Eismassen abgedrängt 
und das Magdeburger Urstromtal gebildet (Schwartz 2006). Die anschließende Inlandeisbedeckung 
verursachte eine nördliche bis nordwestliche Entwässerung (Rommel 1998). Die Weichseleiszeit 
führte mit ihren Schmelzwassermassen zu einer wesentlichen Umgestaltung des Elbtals. 
Die Mittlere Elbe ist charakterisiert durch ein geringes Gefälle von durchschnittlich 17 cm/km, was 
den Fluss innerhalb des breiten Tales mäandrieren lässt. Vor der wasserbaulichen Veränderung der 
Elbe führte die Mäandrierung zu sich ständig ändernden Strömungs– und folglich Sedimentations-
verhältnissen, was stark variierende Körnungen der Auensedimente in horizontaler und vertikaler 
Richtung zur Folge hatte. Die menschlichen Eingriffe am Strom durch z.B. Flussbegradigungen, 
den Bau von Hochwasserschutzdeichen und Buhnen prägen genauso wie die landwirtschaftliche 
Nutzung das heutige Landschaftsbild dieser Region.  
Die stoffliche Belastung der Elbe hat sich seit der politischen Wende in Deutschland 1990 erheblich 
verbessert. Noch in den 1980er-Jahren war die Belastung mit organischen Verbindungen so groß, 
dass die Elbe im Raum Dresden als ökologisch zerstört beschrieben werden musste (Guhr & 
Schwartz 2006; LAWA 1999). Durch die Veränderung von Produktionsprofilen, Stilllegung von 
Industriebetrieben und dem Neubau kommunaler Kläranlagen verbesserten sich die organische 
Belastung und die Sauerstoffsituation rasch, so dass die Elbe im Jahr 2000 von der deutsch-
tschechischen Grenze bis zur Havelmündung als mäßig belastet in die Güteklasse II eingestuft 
werden konnte. Ebenso wie die Belastung der Elbe mit organischen Substanzen, verbesserten sich 
seit der politischen Wende auch die P- und N-Lasten. Der Salzgehalt der Elbe wird maßgeblich von 
der Saale beeinflusst, die durch ihren Flussverlauf entlang bedeutender Salzlagerstätten natürlich 
eine 10 x höhere Salzkonzentration als die Elbe aufweist. Einen erheblichen Eintrag von Salz in die 
Saale leisten zusätzlich die Salz fördernde und verarbeitende Industrie. Somit steigt die Salzkon-
zentration in der Elbe ab der Saalemündung sprunghaft an und verdünnt sich bis Hamburg durch 
salzarme Zuflüsse wieder [13]. Das Schließen einiger Kalibetriebe führte auch hier zu einer deutli-
chen Reduktion der Salzkonzentration 10 Jahre nach der Wende. Trotz des deutlichen Rückgangs 
gewässergütebeeinträchtigender Substanzen ist die Elbe nach wie vor durch Altlasten und diffuse 
Einträge mit Schadstoffen belastet. Die in dieser Arbeit untersuchte Probenahmestelle Dornburg 
befindet sich am Rand der Elbaue kurz vor dem Abzweig der Alten Elbe, die zum Pretziener Wehr 
führt (Abbildung 2-5). Die Probenahmestelle Dornburg (D) befindet sich innerhalb des Dorfteichs 
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in Dornburg im Landschaftsschutzgebiet (Zone 3) des Biosphärenreservats Mittelelbe, das seit 
1997 Teil des Biosphärenreservats Flusslandschaft Elbe ist. 
 
 
Abbildung 2-5: Lage der Probenahmestelle Dornburg (D)[6] innerhalb des Biosphärenreservats Mittlere El-
be[14]. 
 
Das Naturschutzgebiet des Steckby-Lödderitzer Forsts wurde 1979 als eines der ersten beiden Bio-
sphärenreservate in Deutschland von der UNESCO ausgewiesen. Neun Jahre später wurde das 
Reservat um die Dessau-Wörlitzer Kulturlandschaft erweitert. Unter Einbeziehung weiterer Berei-
che wurde 1990 das Biosphärenreservat Mittlere Elbe geschaffen, das nunmehr eine Fläche von 
125 743 ha umfasst und sich von Wittenberg bis Seehausen in Sachsen-Anhalt ausdehnt [15]. Zwi-
schen Mulde- und Saalemündung befinden sich die größten Mitteleuropäischen Auenwaldkomple-
xe (Hartholzaue). Die Elbe ist in diesem Abschnitt, abgesehen von der Errichtung der Buhnenfelder 
zum Erhalt einer schiffbaren Wasserrinne, noch nicht als Wasserstraße ausgebaut worden, wodurch 
die regelmäßig auftretenden Hochwasser im Frühjahr große Teile des Biosphärenreservats bede-
cken [16]. Der für die in dieser Arbeit durchgeführten Untersuchungen ausgewählte Dorfteich von 
Dornburg wird bei außergewöhnlichen Hochwasserereignissen durchspült. An den Probenahmestel-
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3. Material und Methoden 
3.1 Materialien 
3.1.1 Chemikalien und Verbrauchsmaterialien 
Die verwendeten Chemikalien analytischen Reinheitsgrades sowie Nährmedien, Marker, Enzyme, 
Kits und Verbrauchsmaterialien werden von folgenden Firmen bezogen: AppliChem (Darmstadt), 
Applied Biosystems (Düsseldorf), Artelt Enclit (Espenhain OT Oelzschau), Bandelin electronic 
(Berlin), Biochrom (Cambridge, UK), Bioline (Luckenwalde), Biometra (Göttingen), Biozym 
(Hessisch Oldendorf), Carl Zeiss (Jena), Christ (Osterode am Harz), Citifluor Ltd. (London, UK), 
Corning (New York, USA), Difco (Lawrence, USA), Eurogentec (Köln), Fluka (Seelze), GE 
Healthcare (München), Heidolph (Schwabach), Invitrogen (Karlsruhe), Greiner (Frickenhausen), 
Hellma (Müllheim), IDEXX (Ludwigsburg), IKA Werke (Staufen), Invitek GmbH (Berlin), 
J.T.Baker (Griesheim), MBI Fermentas (St Leon-Rot), Menzel-Gläser (Braunschweig), Merck 
(Darmstadt), MO BIO Laboratories (Carlsbad, USA), NEB New England Biolabs (Frankfurt 
a.M.), Oxoid (Wesel), Promega (Mannheim), Qbiogene (Carlsbad, USA), Qiagen (Hilden), Ro-
boklon (Berlin), Roche Diagnostics (Mannheim), Roth (Karlsruhe), Sarstedt (Göttingen), Sarto-
rius (Göttingen), Schleicher und Schuell (Dassel), Serva (Heidelberg), Sifin (Berlin), SLG (Gau-
ting), Sigma-Aldrich (München), USB (Cleveland, USA), VWR (Darmstadt), Watson Marlow 
(Rommerskirchen), Whatman (Dassel), WTW (Weilheim). 
3.1.2 Verwendete Kits 
BigDye® Terminator Cycle Sequencing Kit Applied Biosystems (Düsseldorf, D) 
Colilert®–18 Testkit IDEXX (Ludwigsburg, D) 
DyeEx 2.0 Spin Kit Qiagen GmbH (Hilden, D) 
Expand Long Template PCR System Roche (Mannheim, D) 
FastDNA® SPIN Kit for Soil Qbiogene (Carlsbad, USA) 
Hi Yield PCR Clean-Up & Gel-Extraction Kit SLG Südlabor GmbH (Gauting, D) 
MSB® Spin PCRapace Spin Kit Invitek GmbH (Berlin, D) 
SYBR®Gold Invitrogen (Karlsruhe, D) 
TOPO® TA Cloning® Kit  Invitrogen (Karlsruhe, D) 
UltraClean™ Soil DNA Isolation Kit MO BIO Laboratories (Carlsbad, USA) 
3.1.3 Größen und Längenstandards 
Smart Ladder (10 kb Leiter) Eurogentec GmbH (Köln, D) 
Smart Ladder SF (1 kb Leiter) Eurogentec GmbH (Köln, D) 
GeneScan™ - 1200 LIZ® Applied Biosystems (Düsseldorf, D) 
 
3.1.4 Enzyme 
Restriktionsendonuklease HhaI Fermentas (St. Leon-Rot, D) 
Restriktionsendonuklease HaeIII Fermentas (St. Leon-Rot, D) 
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Restriktionsendonuklease TaqI Fermentas (St. Leon-Rot, D) 
Restriktionsendonuklease NdeII Fermentas (St. Leon-Rot, D) 
Restriktionsendonuklease MspI Fermentas (St. Leon-Rot, D) 
GoTaq DNA Polymerase Promega (Mannheim, D) 
EURx Perpetual OptiTaq DNA Polymerase  Roboklon (Berlin, D) 
Exonuklease I (E. coli) NEB (Frankfurt, D) 
Shrimp Alkaline Phosphatase USB (Cleveland, USA) 
3.1.5 Primer 
Die in dieser Arbeit verwendeten Primer wurden von den Firmen MWG (Ebersberg) und 
Biomers (Ulm) bezogen und sind in Tabelle 3-1 aufgeführt.  
Tabelle 3-1: Primer 
Zielgen/Verwendung Bezeichnung DNA-Sequenz (5’→3’) Referenz 
Eubacteria universell 
16S rDNA 27F AGA GTT TGA TCM TGG CTC AG (Lane 1991) 
1492R TAC GGY TAC CTT GTT ACG ACT T (Lane 1991) 
16S rDNA 
V3 Region 
für DGGE Standard 
p2F ATT ACC GCG GCT GCT GG (Muyzer et al. 1993) 
p3R-GCa CGC CCG CCG CGC GCG GCG GGC 
GGG GCG GGG GCA CGG GGG G 
CC TAC GGG AGG CAG CAG 
16S rDNA 




BITEG-ccta TCC CCT GTG TGC CTT  





ccat CTC ATC CCT GCG TGT CTC CGA CTC 
AG-(Tag)-AGG GTT GCG CT cgttg 









Tag_TITA8 TCTCTATGCG  
16S rDNA 
V1 / V2 Region für LH 
27F* AGA GTT TGA TCM TGG CTC AG (Lane 1991) 
355R GGT GCC TCC CGT AGG AGT (Sekar et al. 2006) 
16S rDNA / ITS / 23S 
rDNA für ARISA  
 
1406F* TGY ACA CAC CGC CCG T (Lane 1991) 
23SR GGG TTB CCC CAT TCR G (Fisher & Triplett 1999) 
Insert des Vektors pCR 2.1 des TOPO TA cloning Kits 
Vektor pCR 2.1 + M13 CAG GAA ACA GCT ATG AC Invitrogen™, 2004 
 - M13 GTT TTC CCA GTC ACG A  
Archaea 16S rDNA 
Archaea  Ar109F ACKGCTCAGTAACACGT (Chin et al. 1999) 
Ar915R* GTGCTCCCCCGCCAATTCCT (Stahl & Amann 1991) 







Mb1406R KTT TGG GTG GYG TGA CGG GC 
Methanococcales Mc344F ACG GGG CGC AGC AGG CGC GA 
Mc1202R CCA GGR GAT TCG GGG CAT GC 
Methanosarcinales/ 
Methanomicrobiales 
Msm355F* CAG GCG CGA AAA CTT TAC 
Msm1068R ATG CTT CAC AGT ACG AAC 
Msm1068R-GCa CGC CCG CCG CGC GCG GCG GGC 
GGG GCG GGG GCA CGG GGG G 




nirS1F* CCT AYT GGC CGC CRC ART (Braker et al. 1998) 
 nirS6R CGT TGA ACT TRC CGG T 
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DSR1F* ACS CAC TGG AAG CAC G (Perez-Jimenez & Kerk-
hof 2005) DSR1F-GCa CGC CCG CCG CGC GCG GCG GGC 
GGG GCG GGG GCA CGG GGG G 
ACS CAC TGG AAG CAC G 
DSR2F* CAT GCA CTG CAT CAA C (Röske et al. 2005, nicht 
veröffentlicht) DSR2R GTT GAT GCA GTG CAT G  
DSR4R GTG TAG CAG TTA CCG CA (Perez-Jimenez & Kerk-
hof 2005) 
Cyanobakterien 
16S bis 23S rDNA  Cya359F mod. GRG GAA TTT TCY GCA ATG GG (Nübel et al. 1997) 
Cya564F GAC GCT TTA CGC CCA A (Schumann et al. 2010, 
nicht veröffentlicht) Cya564R TTG GGC GTA AAG CGT C 
Cya783F mod. SGG GAT TAG ATA CCC CSG TAG TC (Nübel et al. 1997) 
Cya783R mod. GAC TAC WGG GGT ATC TAA TCC CW 
BSF1099F GYA ACG AGC GCA ACC C (Wilmotte et al. 1993) 
BSF1099R GGG TTG CGC TCG TTR C 
B23S5´R CTT CGC CTC TGT GTG CCT AGG T (Lepere et al. 2000) 
Phycocyanin Operon 
cpcB bis cpcA 
cpcBF TAG TGT AAA ACG ACG GCC AGT TGY 
YTK CGC GAC ATG GA 
(Robertson et al. 2001) 
cpcAR TAG CAG GAA ACA GCT ATG ACG TGG 






GT5 GG5 AAY GT5 TTY GK5 TTY AAR GC 
AAY TCR AAY TT5 ATY TCY TTC CA 
(Ludwig et al. 2006, 
nicht veröffentlicht) 
Die mit * gekennzeichneten Primer trugen für eine T-RFLP Analyse an ihrer 5’ Seite eine 6’ Carboxyfluorescein (FAM) 
Markierung. Unterstrichene Sequenzbereiche zeigen Modifikationen an der Primersequenz. 
a 
 Die 40 bp umfassende GC-Klammer wurde für eine DGGE Analyse vor der Primersequenz nach (Muyzer et al. 1993) 
angefügt. 
3.1.6 Sonden 
Die verwendeten HRP-markierten Sonden wurden von der Firma Biomers (Ulm) bezogen und 
sind in Tabelle 3-2 aufgeführt.  
Tabelle 3-2: Sonden mit in der CARD FISH verwendeten Formamid-Konzentrationen 






16S rRNA EUB338 I GCT GCC TCC CGT AGG AGT 0 
(Amann et al. 1990) 
Planctomycetes 
16S rRNA EUB338 II GCA GCC ACC CGT AGG TGT 0 
(Daims et al. 1999) 
Verrucomicrobia 
16S rRNA EUB338 III GCT GCC ACC CGT AGG TGT 0 
(Daims et al. 1999) 
Negativkontrolle 
Kompetitor für EUB NONEUB ACT CCT ACG GGA GGC AGC 0 
(Wallner et al. 1993)
Archaea 
16S rRNA Arch915 GTG CTC CCC CGC CAA TTC CT 35 




ALF1B CGT TCG YTC TGA GCC AG 20 (Manz et al. 1992) 
ALF968 GGT AAG GTT CTG CGC GTT 20 (Neef 1997) 
Beta-Proteobakterien  
23S rRNA 
BET42a GCC TTC CCA CTT CGT TT 35 (Manz et al. 1992) Kompetitor GCC TTC CCA CAT CGT TT 35 
Gamma-Proteobakterien 
23S rRNA 
GAM42a GCC TTC CCA CAT CGT TT 35 (Manz et al. 1992) Kompetitor GCC TTC CCA CTT CGT TT 35 
Flavobacteria 
einige Bacteroidetes und 
Sphingobacteria 
16S rRNA 
CF319a TGG TCC GTG TCT CAG TAC 
 
35 (Manz et al. 1996) 
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16S rRNA CFB286 TCC TCT CAG AAC CCC TAC 50 
(Weller et al. 2000) Bacteroidetes mit Flavo-bacteria und Sphingobac-
teria 
16S rRNA 
CFB719 AGC TGC CTT CGC AAT CGG 30 
Actinobacteria 
23S rRNA HGC69a TAT AGT TAC CAC CGC CGT 20 (Roller et al. 1994) 
Firmicutes  
16S rRNA LGC355 
mod. SGA AGA TTC CCT ACT GCT 35 
(Hallberg et al. 
2006; Meier et al. 
1999) 
Chloroflexi 
16S rRNA GNSB941 AAA CCA CAC GCT CCG CT 35 (Gich et al. 2001) 
3.1.7 Mikroorganismen 
Tabelle 3-3: Verwendete Bakterienkulturen 
Stamm Herkunft zur Verfügung gestellt von 
Escherichia coli WG5 DSM 18455 
ATCC 700078 
Dr. Dumke, Institut für Med. Mikrobiologie, 
Universitätsklinikum Dresden 
Salmonella typhimurium WG49 NCTC 12484 Dr. Dumke, Institut für Med. Mikrobiologie, 
Universitätsklinikum Dresden 
Desulfovibrio desulfuricans (lyophilisierte Zellen) DSM642 Dr. Henrik Sass, IGB Neuglobsow 
DNA aus dem Sediment des Dagow Sees  Dr. Peter Casper, IGB Neuglobsow 
Methanobrevibacter arboriphilus DSM 7449 Dr. Seigo Shima, MPI Marburg 
Methanocaldococcus jannaschii DSM 2661 Dr. Seigo Shima, MPI Marburg 
Methanothermus fervidus  Dr. Seigo Shima, MPI Marburg 
3.1.8 Puffer und Stammlösungen 
Puffer und Stammlösungen werden mit deionisiertem Wasser (aqua dest.) und Chemikalien 
analytischen Reinheitsgrades angesetzt. 
Tabelle 3-4: Zusammensetzung verwendeter Stammlösungen und Puffer 
Name  Zusammensetzung 
physiologische Kochsalzlösung 4,5 g NaCl; ad 1000 ml aqua dest. 
10 x PBS 11,5 g Na2HPO4 x 7H2O; 80 g NaCl ; 2 g KH2PO4 ; 2 g KCl ; ad 1 l aqua dest. ; pH 
7,3 
50 x TAE 242,28 g Tris Base; 57,10 ml 100 % Essigsäure; 37,22 g EDTA; ad 1 l aqua dest. 
Maleinsäurepuffer 100 mM Maleinsäure; 150 mM NaCl; pH 7.5 
10 % Blocking Reagenz 10 g Blocking Reagenz in 100 ml Maleinsäurepuffer 
Achromopeptidaselösung 1 µl Achromopeptidase (30000U/ml) in 499 µl 0,01M NaCl, 0,01M Tris-HCl; pH 8,0 
1 ml Lysozymlösung 10 mg Lysozym; 100µl 0,5M EDTA; 100µl 1M Tris/HCl und 800 µl Aqua bidest. 
50 ml Hybridisierungspuffer 
(HP) 
9 ml 5M NaCl; 1 ml 1M Tris-HCl; 5 g Dextransulfat; Formamida; aqua bidesta; 5 ml 
10 % Blocking Reagenz; 50 µl 10 % SDS 
50 ml Waschpuffer 1,35 ml 5M NaCl bei ≤ 20 % Formamid im HP bzw. 0,42 ml 5M NaCl bei ≥ 35 % 
Formamid im HP; 1 ml 1M Tris-HCl; 0,5 ml 0,5M EDTA; ad 50 ml aqua dest.; 50 µl 
10 % SDS 
50 ml Amplifikationspuffer 4 ml 10 x PBS; 0,4 ml 10 % Blocking Reagenz; 16 ml 5M NaCl; ad 40 ml aqua 
dest.; 4 g Dextransulfat 
a Die benötigten Mengen können der Tabelle 3-9 entnommen werden.  
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3.1.9 Lösungen und Nährmedien für Bakterienkulturen 
Alle aufgeführten Nährmedien und Lösungen wurden, sofern sie nicht fertig bezogen wurden, 
mit deionisiertem Wasser (aqua dest.) angesetzt und, wenn nicht anders angegeben, durch 
Autoklavieren bei 121°C und 1,5 bar für 20 min sterilisiert. Nicht autoklavierbare Medienbe-
standteile wurden sterilfiltriert (Celluloseacetat Spritzenvorsatzfilter: 0,2 µm Porengröße, 
VWR). Das Medium zur Kultivierung von Verrucomicrobien wurde nach Angaben der 
DSMZ hergestellt [17]. Zum Einfrieren von Kulturen, wurde das entsprechende Kulturmedium 
mit 40 % Glycerin versetzt. 
 
Tabelle 3-5: Zusammensetzung verwendeter Nährmedien 
Nährmedium Zusammensetzung 
LB + Ampicillin LB Fertigmedium; 100µg/ml Ampicillin 
BG 11 Medium Zusammensetzung aus folgenden sterilfiltrierten Stammlösungen (Zusammen-
setzung je 50 ml) 
4 ml NaNO3 (18,75 g ad 50 ml aqua dest.) 
 2 ml K2HPO4 × 3H2O (1 g ad 50 ml aqua dest.) 
 2 ml MgSO4 × 7H2O (1,88 g ad 50 ml aqua dest.) 
 2 ml CaCl2 × 2H2O (0,9 g ad 50 ml aqua dest.) 
 2 ml Citronensäure (0,15 g ad 50 ml aqua dest.) 
 2 ml Ammonium-Eisen (III) citrat (0,15 g ad 50 ml aqua dest.) 
 2 ml EDTA (0,025 g ad 50 ml aqua dest.) 
 2 ml Na2CO3 (5 g ad 50 ml aqua dest.) 
 1 ml Trace Metal Mix 
 7 g Agar Agar; ad 1l aqua dest; Supplemente: 5 ml Cycloheximid; 400 µl 
Nystatin  
Trace Metal Mix 2,86 g H3BO3; 1,81 g MnCl2 × 4H2O; 0,222 g ZnSO4 × 7H2O;  
0,39 g Na2MoO4 × 2H2O; 0,079 g CuSO4 × 5H2O; 49,4 mg Co(NO3)2 × 6H2O; 
ad 1l aqua dest. 
Cycloheximid 0,1 g/ml in Methanol 
Nystatin × 2H2O 0,05 g/ml in DMSO 
LSM II Eisenbakterien Medium 2,3 g MnCO3 x 2H2O; 1 g Fleischextrakt; 1 g Hefeextrakt; ad 1l aqua dest.; 
20 g Agar-Agar; Supplemente (sterilfiltriert): 1ml Eisenlösung;2 ml Vitaminlö-
sung; 2 ml Spurenelementlösung SL 9 
Eisenlösung 5,52 g Eisenammoniumsulfat Fe(II)(NH4)2(SO4)2 x 6H2O; 3,4 g Trinatriumcit-
rat C6H5Na3O7 x 2H2O; ad 20 ml aqua dest. 
Vitaminlösung 0,2 mg Biotin; 2 mg Nicotinsäure; 1 mg Thiamin-HCl; 1 mg 4-Aminobenzoat; 
0,5 mg Calcium-Pantothenat; 5 mg Pyridoxamin (Vit. B6); 2 mg Cyanocoba-
lamin (Vit. B12); ad 100 ml aqua dest. 
Spurenelementlösung SL 9 12,8 g Nitrilotriessigsäure ; 1,5 g FeCl2 x 4H2O; 70 mg ZnCl2; 6 mg H3BO3; 
98 mg MnCl2 x 4H2O; 190 mg CoCl2 x 6H2O; 2 mg CuCl2 x 2H2O;  
24 mg NiCl2 x 6H2O; 36 mg Na2MoO4 x 2H2O; ad 1l aqua dest.; pH 6 
Modifizierte Scholten’s Bouillon 
(MSB) 
10 g Pepton; 3 g Hefeextrakt; 12 g Fleischextrakt; 3 g NaCl; 5 ml Na2CO3-
Lösung (150 g/l); 0,3 ml MgCl2-Lösung (100 g MgCl2 x 6H2O in 50ml Was-
ser); ad 1l aqua dest. ; Supplement: 6 ml 1M CaCl2-Lösung (Zugabe nur bei 
sofortigem Verbrauch des Mediums) 
MSA MSB mit 15 g Agar-Agar 
ssMSA MSB mit 7,5g Agar-Agar 
Trypton-Hefeextrakt-Glucose-
Bouillon (TYGB) 
10 g Trypticase Pepton; 1 g Hefeextrakt; 8 g NaCl; ad 1l aqua dest.; Supple-
ment: 10 ml CaCl2-Glucose-Lösung (Zugabe nur bei sofortigem Verbrauch des 
Mediums) 
CaCl2-Glucose-Lösung 3 g CaCl2 x 2H2O; 10 g Glucose; ad 100 ml aqua dest. 
TYGA TYGB mit 15 g Agar-Agar 
ssTYGA TYGB mit 7,5g Agar-Agar 
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3.1.10 Software 
Die verwendeten Computerprogramme sind in Tabelle 3-6 zusammengefasst. 
Tabelle 3-6: Übersicht über die in dieser Arbeit verwendete Software 
Name Hersteller 
Arb Lehrstuhl für Mikrobiologie TU-München, München, D (Ludwig et al. 2004) 
Bionumerics Version 6.0 Applied Maths, Sint-Martens-Latem, B 
Blastn/Blastp National Center for Biotechnology information (NCBI), Bethesda, USA 
Clustal W2 European Bioinformatics Institute (EBI, EMBL), Cambridge, UK 
DNA Star Version 5.08 DNA Star, Madison, USA 
FinchTV Version 1.4.0 Geospiza, Seattle, USA 
GeneMapper Version 3.7 Applied Biosystems, Düsseldorf, USA 
GoogleEarth Version 2009 Google Inc., Mountain View, USA 
MEGA Version 4.1 Center for Evolutionary Medicine and Informatics, Tempe, USA; (Tamura et al. 2007) 
Mothur Version 1.12 Dr. Patrick Schloss, Michigan, USA (Schloss et al. 2009) 
MS Office 2003 Microsoft, Redmont, USA 
Muscle Version 3.8.31 Robert C. Edgar, Mill Valley, USA (Edgar 2004) 
Past Version 2.02 Dr. Øyvind Hammer, Oslo, N (Hammer et al. 2001) 
Quantity One 4.1.1 BioRad, München, D 
Reference Manager Version 11 Thomson Research Soft., San Francisco, USA  
Ribosomal database project Ribosomal Database Project, Michigan, USA (Cole et al. 2009) 
SPSS Version 17.0 SPSS, München, D 
3.2 Methoden 
3.2.1 Entnahme von Wasser- und Sedimentproben 
Zur Untersuchung der mikrobiellen Diversität sowie zur Erfassung der chemisch-physikalischen 
Parameter wurden im Abstand von ca. 3 Monaten (Frühjahr, Sommer, Herbst) von Juli 2006 bis 
April 2009 Sedimentkerne mit einem Sedimentstecher (Abbildung 3-2, Modell Kajak, Ø 6 cm, 
Uwitec, Mondsee, A) und Wasserproben mit einem Ruttner Schöpfer (Abbildung 3-1, Fa. Hydro-
Bios, Kiel, D) an drei Stellen des Nationalparks Unteres Odertal entnommen: Anglerteich (A), 
Bogengraben (B), Oder-Zollstation (O).  
 
Abbildung 3-1: Ruttner Schöpfer [18] 
 
Abbildung 3-2: Sedimentstecher [19] 
 
Material und Methoden 
38 
Für Vergleichsuntersuchungen wurden Sediment- und Wasserproben der Probenahmestelle Hasel-
bach 1 (H) der Talsperre Saidenbach und von Dornburg (D) an der Elbe untersucht. Die Probe-
nahmedaten sind in Tabelle 3-7 zusammengefasst.  
 
Tabelle 3-7: Probenahmedaten und Probenahmestellen 
Probenahmedatum Probenahmestelle Flutungsphase Oder Zirkulationsphase Haselbach 
18.07.2006 A, B, O nein - 
24.07.2006 H - Stagnation 
16.10.2006 H - Vollzirkulation 
19.10.2006 A, B, O nein - 
25.04.2007 A, B, O nein - 
30.04.2007 H - Vollzirkulation 
22.05.2007 D - - 
04.06.2007 H - Vollzirkulation 
04.07.2007 A, B, O nein - 
23.07.2007 H - Stagnation 
15.10.2007 H - Vollzirkulation 
23.10.2007 A, B, O nein - 
04.02.2008 B, O ja - 
22.04.2008 H - Vollzirkulation 
21.05.2008 A, B, O nein - 
27.05.2008 D - - 
03.06.2008 H - Stagnation 
14.07.2008 H - Vollzirkulation 
28.07.2008 A, B, O nein - 
13.10.2008 A, B, O nein - 
07.04.2009 A, B, O ja - 
 
Die Sedimentkerne wurden ins Labor transportiert und bis zur Abtrennung der Horizonte am Fol-
getag bei 4 °C gelagert. Die obersten 5 cm der Sedimentkerne aus dem Odertal und von Dornburg 
wurden in 1 cm Schichten abgetrennt. Die Sedimentkerne aus Haselbach wurden in folgende fünf 




Abbildung 3-3: Einteilung der Sedimentkerne in 5 Schichten 
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Die entsprechenden abgetrennten Horizonte von sechs Kernen aus Haselbach und von acht Ker-
nen je Probenahmestelle aus dem Odertal bzw. Dornburg wurden vereint, gemischt und nachfol-
gend für die chemischen, mikrobiologischen und molekularbiologischen Analysen aufgeteilt. Die 
in dieser Arbeit verwendeten Abkürzungen setzen sich aus der Abkürzung für die Probenahmes-
telle (A, B, O, H, D) und dem jeweiligen Horizont (1, 2, 3, 4, 5) zusammen. Weiterhin werden die 
Probenahmedaten als Monat/Jahr abgekürzt, z.B.: 4/9 für April 2009. 
3.2.2 Physikalisch-chemische Parameter in Wasser, Sediment und 
Porenwasser 
Während der Probenahmen wurden im Wasserkörper die physikalisch-chemischen Parameter 
Temperatur, pH-Wert, Leitfähigkeit, Sauerstoffkonzentration [mg/L] sowie Sauerstoffsättigung 
[%] im Abstand von einem Tiefenmeter mit Sensoren (OXI 197-S, pH 197-S, LF 197-S, WTW 
GmbH, Weilheim, D) gemessen. Die Messung der Gewässertrübung (Sichttiefe) erfolgte mit einer 
Sichtscheibe nach Secchi.  
Die chemischen Analysen der Sediment- und Wasserproben wurden am Institut für Mikrobiologie, 
TU Dresden, überwiegend von Heiko Herrling durchgeführt. Dabei wurden im Sediment die Pa-
rameter Wassergehalt (Trockenmasse), Gehalt an organischer Substanz (Glühverlust), Gesamt-
phosphor (TP) sowie Sulfid und im Porenwasser die Parameter Ammonium, gelöster reaktiver 
Phosphor (soluble reactive phosphorous, SRP), Sulfat, Nitrat, Chlorid sowie die gelösten Gesamt- 
(DTC), Anorganischen- (DIC) und Organischen- (DOC) Kohlenstoffanteile als auch Eisen und 
Mangan bestimmt.  
Tabelle 3-8: Chemisch-physikalische Analyseverfahren 
Parameter Wo Analyseverfahren 
Ammonium Porenwasser DIN 38406-5 
Chlorid, Nitrat, Sulfat Porenwasser DIN EN ISO 10304-1 
DOC, DIC, DTC Porenwasser DIN EN 1484 
Eisen ICP AES Porenwasser DIN 38406-32  
Leitfähigkeit Wasser DIN EN 27888 
Mangan ICP AES Porenwasser DIN 38406-33  
Organische Substanz (Glühverlust) Sediment DIN EN 12879 
pH Wasser DIN 38404-5 
Sauerstoff (Konzentration/Sättigung) Wasser DIN EN 25814 
SRP Porenwasser DIN EN ISO 6878 
Sulfid Sediment DIN 38405-26 
Temperatur Wasser DIN 38404-4 
TP Sediment DIN 38414-12 
Trübung Wasser DIN EN ISO 7027 
Wassergehalt (Trockenmasse) Sediment DIN EN 12880 
 
Wurden Parameter aus dem Sediment bestimmt, so wurde mit Ausnahme der Sulfidbestimmung 
Sediment bei 105 °C getrocknet. Das Porenwasser wurde durch Zentrifugation für 20 min bei ca. 
4000 x g und anschließender Filtration (Porengröße 0, 45µm; Celluloseacetat, Sartorius) gewon-
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nen. Alle hier genannten chemisch-physikalischen Messungen erfolgten nach dem Deutschen 
Einheitsverfahren zur Wasser-, Abwasser- und Schlammuntersuchung, den Vorschriften der DIN, 
die in Tabelle 3-8 zusammengefasst sind. 
3.2.3 Quantitative mikrobiologische Verfahren 
Als quantitatives mikrobiologisches Verfahren wurde zum einen die Gesamtbakterienzahl in Se-
diment und Freiwasser bestimmt, zum anderen erfolgte die Bestimmung der Abundanz ausge-
wählter Bakteriengruppen mittels CARD FISH. Zur Durchführung dieser Analysen wurde ca. 1 l 
Freiwasser auf 2 ml durch Zentrifugation für 20 min bei ca. 4000 x g und 4 °C konzentriert. 
3.2.3.1  Bestimmung der Gesamtzellzahl 
Zur Ermittlung der Gesamtbakterienzahl im Sediment und Freiwasser wurden die zu untersu-
chenden Proben in Natriumazid (5 %) fixiert. Dafür wurde im Anschluss an die Probenahme von 
jedem Sedimenthorizont ca. 400 µl Sediment bzw. abzentrifugiertes Wasser (siehe oben) mit 
400 µl Natriumazid gemischt und bis zur Analyse bei 4 °C gelagert.  
Für die Analyse wurden 50 µl Probe durch Zugabe von 450 µl PBS vorverdünnt und durch Ultra-
schall für 2 x 20 s bei 50 % (Sonopuls HD70 mit Sonde UW70, Bandelin electronic) homogeni-
siert. Anschließend sind die homogenisierten Sedimentproben nochmals 1:5 in PBS verdünnt 
worden. Je 100 µl der homogenisierten Sedimentproben (verdünnt) und der Freiwasserproben 
(nur vorverdünnt) wurden anschließend durch Zugabe von 3 µl Propidiumiodid (1,5 mM) für 
15 min bei RT unter Lichtabschluss gefärbt. Die gefärbten Proben wurden nachfolgend filtriert 
(0,2 µm Polycarbonatfilter, Whatman). Nach dem Trocknen der Filter im Dunkeln wurden diese 
in Citifluor™ (Citifluor Ltd.) eingebettet und unter einem Epifluoreszenzmikroskop (Axioskop, 
Carl Zeiss) mit dem Filtersatz 20 (Anregung: BP 546/12, Strahlenteiler: FT 560, Emission: 
BP 575-640; Carl Zeiss) durch Auszählen von 10 Zählfeldern (je 0,01 mm²) bei 1000facher Ver-
größerung ausgewertet. Aus den Ergebnissen erfolgte die Berechnung eines Mittelwertes, mit 
dem unter Einbezug der Größe des Zählfeldes, der eingesetzten Probenmenge sowie der ermittel-
ten Trockenmasse eine Zellzahl pro Gramm Trockenmasse ermittelt werden konnte. 
3.2.3.2  CARD FISH 
Die CARD FISH wurde in einer modifizierten Form nach der Methode von (Pernthaler et al. 
2002) durchgeführt.  
3.2.3.2.1 Fixierung und Vorbehandlung der Proben 
Für die CARD FISH wurde der 1. Sedimenthorizont von allen in Tabelle 3-7 zusammengefassten 
Probenahmestellen und Probenahmedaten verwendet. 250 µl Sediment wurde hierfür am Tag der 
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Sedimentkernabtrennung in 750 µl 2,5 % Formaldehyd (PFA) und in 750 µl 75 % Ethanol gege-
ben und durchmischt. Die Haselbach Proben wurden statt in 2,5 % PFA in 3,7 % PFA gegeben. 
Die mit PFA gemischten Proben, wurden bei RT für ca. 1 Stunde fixiert und anschließend für 
5 min bei ca. 16000 x g abzentrifugiert. Nachfolgend wurden diese Proben mit 1 ml PBS gewa-
schen, wiederum zentrifugiert und 2 mal mit 50 % Ethanol durch Waschen und Zentrifugieren 
behandelt. Schließlich wurden die Proben in 1 ml absolutem Ethanol resuspendiert und bis zur 
Verwendung bei –80 °C gelagert. Die in Ethanol gegebenen Sedimentproben wurden üN bei 4 °C 
fixiert und ab dem Folgetag bis zur Durchführung der CARD FISH bei -20 °C gelagert.  
Für die Durchführung der CARD FISH wurden alle in Tabelle 3-2 aufgeführten mit Meerrettich-
peroxidase (HRP) markierten Sonden genutzt, wobei für die Sonden EUB338 I bis III, NONEUB, 
Arch915, HGC69a und LGC355mod. die Ethanol-fixierten Proben verwendet wurden. Für alle 
anderen Sonden wurden die PFA-fixierten Proben genutzt.  
Vor der Hybridisierung wurden die fixierten Proben in einem Verhältnis von 1:10 mit PBS ver-
dünnt und durch Ultraschall für 10 s bei 20 % homogenisiert (Ultraschallgerät Sonopuls HD 70 
mit Sonde UW70, BANDELIN electronic). Von den homogenisierten Proben wurden 10 µl 
(Oder- und Dornburg Proben) bzw. 5 µl (Haselbach Proben) auf ein mit Gelatine (0,1 %) be-
schichteten Objektträger (Epoxy beschichteter Diagnostika Objektträger, Menzel-Gläser) aufge-
tragen und luftgetrocknet. Die Objektträger wurden anschließend 3 mal 1 min in 0,1 M HCl (nur 
Oderproben), RT, inkubiert, danach für 1 min bei RT in 96 % Ethanol dehydriert und luftgetrock-
net. 
3.2.3.2.2 Permeabilisierung der Zellen 
Die Permeabilisierung der Zellen erfolgte zunächst durch eine Lysozymbehandlung. Dazu wurden 
20 µl einer Lysozymlösung (vgl. Tabelle 3-4) je Objektträgerfelder aufgetragen und für 1 h in 
einer feuchten Kammer bei 37°C inkubiert. Nach dem Waschen mit aqua dest. (1 min, RT) wur-
den 160 µl einer Achromopeptidaselösung (vgl. Tabelle 3-4) je Objektträger aufgetragen und die 
Proben weitere 30 min bei 37°C in einer feuchten Kammer inkubiert. Nach dem Abwaschen der 
Lösung mit aqua dest. (1 min, RT) wurden die Objektträger in einem Methanol-
Wasserstoffperoxid-Gemisch (80 ml Methanol und 400 µl H2O2) für 30 min bei RT inkubiert, 
anschließend 2 mal in aqua dest. gewaschen (je 1 min, RT), in 96 % Ethanol dehydriert (1 min, 
RT) und luftgetrocknet.  
3.2.3.2.3 Hybridisierung und Signalamplifikation 
Die Hybridisierung erfolgte durch Mischen von 1 µl der Sondenlösung (5 ng/µl) in 10 µl Hybridi-
sierungspuffer (HP) je Objektträgerfeld und anschließender Inkubation für 2 h bei 46 °C in einer 
feuchten Kammer im Hybridisierungsofen (Grant Boekel HIR10M, Grant Instruments, Shepreth, 
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UK). Die Formamidkonzentration im Hybridisierungspuffer variierte dabei je nach eingesetzter 
Sonde (vgl. Tabelle 3-2). Folglich setzte sich der Hybridisierungspuffer wie in Tabelle 3-4 und in 
Tabelle 3-9 dargestellt zusammen.  
 
Tabelle 3-9: Formamid-Konzentration und entsprechende Volumina an Formamid und aqua dest. in 50 ml 
Hybridisierungspuffer (HP).  
% Formamid im HP Menge Formamid [ml] Menge aqua dest. [ml] 
0 0 35 
20 10 25 
25 12,5 22,5 
30 15 20 
35 17,5 17,5 
50 25 10 
 
Die Hybridisierung wurde durch 10 minütiges Inkubieren im Waschpuffer (vgl. Tabelle 3-4) bei 
48 °C beendet. Nach dem Entfernen der Waschpufferreste durch Inkubation in PBS (15 min, RT) 
erfolgte die Signalamplifikation durch Inkubation in Substratmix. Dieser setzte sich aus 495 µl 
Amplifikationspuffer (vgl. Tabelle 3-4), 5 µl einer PBS-H2O2-Lösung (1 µl H2O2 in 200 µl PBS) 
und 1 µl Substrat (FITC-Tyramid) zusammen. Für die Signalamplifikation wurde jeder Objektträ-
ger mit 500 µl Substratmix überschichtet und für 30 min bei 46 °C, dunkel in einer feuchten 
Kammer im Hybridisierungsofen inkubiert. Nach folgenden Waschschritten unter Lichtabschluss: 
PBS (10 min, RT), 2 x aqua dest. (1 min, RT) wurden die Objektträger dehydriert (96 % Ethanol, 
1 min, RT, dunkel) und luftgetrocknet. Die Gegenfärbung wurde mit 20 µl Propidiumiodid 
(7,5 µM) je Objektträgerfeld für 15 min, RT, dunkel durchgeführt. Nach anschließendem Abspü-
len mit aqua dest. und Lufttrocknen wurden die CARD FISH Proben mit Citifluor (Citifluor Ltd.) 
konserviert.  
3.2.3.2.4 Auswertung 
Die Auswertung der CARD FISH Proben erfolgte durch Auszählen von mindestens 400 Zellen 
bzw. mindestens 5 Zählfeldern (vgl. Kap. 3.2.3.1) an einem Epifluoreszenzmikroskop (Axioskop, 
Carl Zeiss) unter Verwendung einer 1000 fachen Vergrößerung (10 x Okular, 100 x Objektiv). 
Aus den je Zählfeld ermittelten prozentualen Anteilen der Sondensignale an den Propidiumiodid-
signalen konnte ein Mittelwert errechnet werden, der nach Abzug des Mittelwertes aus der 
NONEUB Zählung, die relative Häufigkeit der mit den Sonden hybridisierten Zellen angibt. Zu-
sätzlich wurde die Standardabweichung ermittelt. Für die Detektion der Propidiumiodidsignale 
(Gesamtzellzahl) wurde der Filtersatz 20 (vgl. Kap. 3.2.3.1) und für die Zählung der Sondensigna-
le (FITC-Signale) der Filtersatz 44 (Anregung: BP 475/40, Strahlenteiler: FT 500, Emission: 
BP 530/50; Carl Zeiss) genutzt.  
Material und Methoden 
43 
3.2.4 Klassische mikrobiologische Kultivierungsverfahren 
3.2.4.1 Kultivierung hygienisch relevanter Mikroorganismen  
Fäkalindikatororganismen sind Organismen, die fäkale Verunreinigungen anzeigen, als solche 
gelten insbesondere coliforme Bakterien, Escherichia coli und Fäkalstreptokokken. Der Nachweis 
von Coliformen und E. coli erfolgte quantitativ über den Colilert-Ansatz. Zusätzlich wurden Bak-
teriophagen als Viren mit hygienischer Relevanz nachgewiesen, die als Wirt Fäkalindikatormikro-
organismen nutzen.  
3.2.4.1.1 Colilert 
Der Colilert®-18 Kit (IDEXX) ist ein standardisiertes MPN-Verfahren (most probable number) 
zum gleichzeitigen Nachweis von Coliformen und E. coli, das für alle Probenahmen ab Oktober 
2007 Anwendung fand. Am Tag der Kernabtrennung wurden definierte Mengen Sediment 
(Tabelle 3-10) der 1. bis 3. Sedimenthorizonte, die nicht mehr als 2,4 x 103 Coliforme pro 100 ml 
enthalten durften, in sterile 100 ml Erlenmeyerkolben gegeben und nach den Angaben des Her-
stellers mit Substrat, der Antischaumlösung und 100 ml aqua dest. gemischt. Diese Lösung wurde 
anschließend in ein Quanti-Tray geschüttet, mit dem Quanti-Tray Sealer (IDEXX) versiegelt und 
für 18 bis 22 h bei 36 °C ± 1 °C inkubiert. Die Auswertung erfolgte über die Auszählung der 
Vertiefungen, die eine Gelbfärbung (Coliforme) oder Fluoreszenz (E. coli; Messung mit einer 
UV-Lampe bei einer Wellenlänge von 365 nm) zeigen. Die ermittelte Anzahl an gefärbten großen 
und kleinen Vertiefungen gibt nach Ablesen der MPN-Tabelle die Anzahl Coliforme/ E. coli je 
Probenvolumen an.  
 
Tabelle 3-10: Eingesetzte Menge Sediment für den Colilert Ansatz. 
Probenahmedatum 
Menge Sediment [µl] je Probenahmestelle/Horizont (1 bis 3) 
A/B O D 
1 2 3 1 2 3 1 2 3 
seit 21.05.2008 50 55 60 10 100 
15.10.2007    
23.10.2007 50/55 85/60 55/110 10  
04.02.2008 n.b./40 10  
03.06./14.07.2008    
       n.b.: nicht beprobt 
 
3.2.4.1.2 Phagen 
Der Nachweis von somatischen Coliphagen erfolgte nach der DIN EN ISO 10705-2 und von F-
spezifischen RNA-Bakteriophagen nach der DIN EN ISO 10705-1 für die Sedimenthorizonte 1 
bis 3 der Probenahmestellen des Odertals und Dornburgs aller Probenahmedaten (vgl. Tabelle 
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3-7). Am Tag der Sedimentkernabtrennung wurde dafür von jedem Horizont ca. 25 ml Sediment 
in ein zuvor gewogenes 50 ml Reaktionsgefäß (Greiner) gefüllt, gewogen und das Porenwasser 
durch Zentrifugation (20 min, 4500 x g, RT) gewonnen. Das gewonnene Porenwasser wurde in 
15 ml Reaktionsgefäßen (Greiner) gesammelt und bis zur Analyse am gleichen Tag bei 4 °C gela-
gert. 7 g des Sedimentes wurden im Reaktionsgefäß behalten, der Rest verworfen und das Ge-
wicht notiert. Entsprechend der Menge an Sediment im Reaktionsgefäß wurde die gleiche Menge 
an 10 % Beefextrakt zugegeben, gut gemischt und über Kopf geschüttelt (1 h, RT; Überkopf-
schüttler Heidolph REAX 2). Der Sedimentextrakt wurde durch Zentrifugation (20 min, 4500 x g) 
gewonnen, bis zur Analyse am gleichen Tag bei 4 °C gelagert und das Sediment verworfen.  
Phagenansatz zum Nachweis somatischer Coliphagen 
Die Impfkultur wurde durch Zugabe von 0,5 ml Inokulumskultur (siehe DIN EN ISO 10705-2) 
von E. coli WG5 (Tabelle 3-3) in 50 ml MSB (Tabelle 3-5) mit 350 µl CaCl2-Lösung (1M) und 
Inkubation bei 37 °C (ca. 2 h, schütteln 100 min-1, Schüttler KS 501 digital, IKA Werke) bis zu 
einer Zellzahl von 108 Zellen/ml bzw. einer OD 0,410 bei λ=578 nm hergestellt. Für einen Pro-
benansatz bestehend aus 3 Probenahmestellen mit je 3 Sedimenthorizonten wurden 150 ml 
ssMSA Basalmedium (Tabelle 3-5) in der Mikrowelle verflüssigt, auf ca. 50 °C temperiert und 
mit 900 µl CaCl2-Lösung (1M) und 3,75 ml Nalidixinsäure (10 mg/ml) versetzt. Anschließend 
wurden je 2,5 ml des so hergestellten ssMSA Vollmediums in 18 Reagenzgläser und je 10 ml in 9 
Reagenzgläser verteilt und bei 50 °C im Wasserbad aufbewahrt. In die Reagenzgläser mit 2,5 ml 
ssMSA (Doppelbestimmung) wurde jeweils 1 ml der Inokulumskultur und 1 ml Sedimentextrakt 
gemischt und sofort auf eine MSA-Agarplatte (Ø 9 cm, Tabelle 3-5) gegeben. In die Reagenzglä-
ser mit 10 ml ssMSA (Einfachbestimmung) wurde jeweils 1 ml Inokulumskultur und 5 ml Poren-
wasser gemischt und ebenfalls sofort auf eine MSA-Agarplatte (Ø 14,5 cm) gegossen. Nach dem 
Erstarren der Platten wurden diese üN bei 37 °C für ca. 18 h inkubiert. Zur Auswertung wurde die 
Anzahl an Plaques je Platte ausgezählt, der Mittelwert aus der Doppelbestimmung ermittelt und 
ins Verhältnis zum Probenvolumen gesetzt. 
Phagenansatz zum Nachweis F-spezifischer RNA-Bakteriophagen 
Die Impfkultur wurde durch Zugabe von 0,5 ml Inokulumskultur (siehe DIN EN ISO 10705-1) 
von Salmonella typhimurium WG49 (Tabelle 3-3) in 50 ml TYGB (Tabelle 3-5) mit 500 µl CaCl2-
Glucose-Lösung (Tabelle 3-4) und Inkubation bei 37 °C (ca. 3,5 h, schütteln 100 min-1, Schüttler 
KS 501 digital, IKA Werke) bis zu einer Zellzahl von 108 Zellen/ml bzw. einer OD 0,190 bei 
λ=578 nm, hergestellt. Für einen Probenansatz bestehend aus 3 Probenahmestellen mit je 3 Sedi-
menthorizonten wurden 170 ml ssTYGA Basalmedium (Tabelle 3-5) in der Mikrowelle verflüs-
sigt, auf ca. 50 °C temperiert und mit 1700 µl CaCl2-Glucose-Lösung (Tabelle 3-4) versetzt. An-
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schließend wurden je 2,5 ml des so hergestellten ssTYGA Vollmediums in 27 Reagenzgläser und 
je 10 ml in 9 Reagenzgläser verteilt und bei 50 °C im Wasserbad aufbewahrt. In die Reagenzglä-
ser mit 2,5 ml ssTYGA (Einfachbestimmung) wurde jeweils 1 ml der Inokulumskultur und 1 ml 
Sedimentextrakt gemischt und sofort auf eine TYGA-Agarplatte (Ø 9 cm, Tabelle 3-5) gegeben. 
In die Reagenzgläser mit 10 ml ssTYGA (Einfachbestimmung) wurde jeweils 1 ml Inokulumskul-
tur und 5 ml Porenwasser gemischt und ebenfalls sofort auf eine TYGA-Agarplatte (Ø 14,5 cm) 
gegossen. Für den RNAse Ansatz (Doppelbestimmung) zur Unterscheidung zwischen F-
spezifischen RNA-Bakteriophagen und den stabförmigen F-spezifischen DNA-Bakteriophagen 
wurden 25 ml der Inokulumskultur mit 2,5 ml RNAse (1 mg/ml) vermengt. 1ml dieser RNAse 
Inokulumskultur wurde in ein Reagenzglas mit 2,5 ml ssTYGA gemeinsam mit 1 ml Sedimentex-
trakt gemischt und sofort auf eine TYGA-Agarplatte (Ø 9 cm) gegeben.  
Nach dem Erstarren der Platten erfolgte die Inkubation bei 37 °C für ca. 18 h. Zur Auswertung 
wurde die Zahl an Plaques je Platte ausgezählt sowie der Mittelwert aus der Doppelbestimmung 
ermittelt. Der Mittelwert der RNAse Platten wurde von den Platten ohne RNAse subtrahiert und 
ins Verhältnis zum Probenvolumen gesetzt. 
3.2.4.2 Bakterien auf Eisenbakterienagar LSMII modifiziert 
Für die Kultivierung von Eisenbakterien wurde jeweils der 1. Sedimenthorizont der Probenahmes-
telle Anglerteich (Mai 2008) oder von Sediment des Anglerteichs, Bogengrabens und der Oder-
Zollstation (Juli und Oktober 2008) verwendet. 100 µl in physiologischer Kochsalzlösung ver-
dünntes Sediment (10-1 bis 10-4) wurden dafür auf eine LSMII mod. Agarplatte (modifiziert durch 
(Schmidt 2008) nach (Mulder & Vanveen 1963)) mit einem Drigalskispatel ausplattiert und bis 
zur sichtbaren Braunfärbung der Kolonien bei RT inkubiert. Braune Kolonien oder Kolonien, die 
einen braunen Hof zeigten, wurden durch fraktionierten Ausstrich vereinzelt. Nach Erhalt einer 
makroskopischen Reinkultur wurde die DNA isoliert (UltraClean™ Soil DNA Isolation Kit, vgl. 
Kap. 3.2.5.1) und mittels universeller Bacteria 16S rDNA PCR (Kap. 3.2.5.2) amplifiziert. An-
schließend wurde der Primer 27F für die Sequenzierung zur Identifikation der Kulturen verwen-
det.  
3.2.4.3 Cyanobakterien 
Die Isolation der Cyanobakterien erfolgte aus allen Sedimenthorizonten und dem abzentrifugier-
ten Wasser aller Probenahmestellen (Odertal, Dornburg) und Probenahmedaten (vgl. Tabelle 3-7). 
Dafür wurden jeweils 100 µl Sediment bzw. Wasser in ein Well einer 6 Well Zellkulturplatte ge-
geben, in die zuvor 5 ml BG11 Medium (Tabelle 3-5) und 25 µl der Cycloheximidlösung (Tabelle 
3-5) gegeben wurden. Diese Anreicherungskultur wurde ca. 3 bis 4 Wochen bei RT auf der Fens-
terbank inkubiert. Im Anschluss daran wurde von jedem Well 100 µl auf eine BG11 Agarplatte 
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mit einem Drigalskispatel ausplattiert und bis zum sichtbaren Wachstum grüner oder bräunlicher 
Kolonien bei RT bebrütet. Die Kolonien wurden im Folgenden mit Hilfe eines sterilen Zahnsto-
chers durch fraktionierten Ausstrich auf neuen BG11 Agarplatten bis zur Reinheit vereinzelt. Die 
Überprüfung der Reinheit der Kolonien erfolgte in regelmäßigen Abständen durch Detektion der 
Autofluoreszenz der Cyanobakterien mit dem Filtersatz 20 (vgl. Kap. 3.2.3.2.4) eines Epifluores-
zenzmikroskops (Axioskop, Carl Zeiss).  
Von jeder erhaltenen Reinkultur wurde eine Flüssigkultur angelegt. Dazu wurden als Auf-
wuchsträger in eine belüftete 50 ml Gewebekulturflasche Glaskügelchen (Ø 2,85-3,3 mm) gege-
ben, die mit 20 ml flüssigem BG11-Medium übergossen und in das eine Impföse Biomasse gege-
ben worden war. Die Inkubation erfolgte bei 20 °C in einer Phytokammer (Inkubator MIR153, 
Sanyo) mit einem 12 h Tag-Nachtrhythmus und einem natürlichen Licht von 10 µmol E/m2s.  
Reinkulturplatten wurden zur DNA-Isolation, mikroskopischen Identifikation und zur Erfassung 
ihres Sekundärmetabolitspektrums an die Firma Cyano Biotech (Berlin) übergeben. Die Analyse 
des Sekundärmetabolitspektrums erfolgte dort durch eine Flüssigchromatographie mit Massens-
pektrometrie-Kopplung (LC/MS, HPLC-MS). Die untersuchten Stämme aus dem Odertal und 
Dornburg zeigten verschiedene HPLC Muster. Somit erfolgte eine Einteilung der Cyanobakte-
rien-Monokulturen in HPLC Gruppen. Ausgewählte Vertreter dieser Gruppen wurden weiter 
untersucht. Zu den weiteren Untersuchungen zählen die Sequenzierung der 16S bis 23S rDNA, 
der RubisCO und des cpc-Gens. Die dafür durchgeführten Amplifikationen sowie die sich an-
schließende PCR-Produkt-Aufreinigung und Sequenzierung sind in den Kapiteln 3.2.5.2 bis 
3.2.5.4 und 3.2.5.6 erläutert. 
 
3.2.5 Molekularbiologische Untersuchungsmethoden 
3.2.5.1 Zellaufschluss und Extraktion der Nukleinsäuren 
Für den Zellaufschluss und die Extraktion der Nukleinsäuren kam ein speziell für die DNA Isola-
tion aus Bodenproben entwickeltes Kit zur Anwendung: UltraClean™ Soil DNA Isolation Kit 
(MO BIO), das für die Anwendung bei Sedimenten bereits als empfehlenswert evaluiert wurde 
(Schumann 2006). Hiervon wurde das Alternativprotokoll für eine maximal mögliche Ausbeute 
verwendet. In die 2 ml "Bead Solution" Reaktionsgefäße wurden ca. 400 mg Sediment gegeben 
und durch vorsichtiges Vortexen (Vortex Genie 2 Vortexer, Scientific industries Inc., Bohemia, 
USA) homogenisiert. Anschließend wurden 60 µl Lösung S1 zupipettiert, mehrmals invertiert und 
damit die Zellen chemisch permeabilisiert. Nach der Zugabe von 200 µl Lösung IRS (Inhibitor 
Removal Solution) wurden die Zellen in den Reaktionsgefäßen durch 10 minütiges Schütteln bei 
maximaler Geschwindigkeit (Vortexadapter für 24 Reaktionsgefäße für Vortex Genie 2, MO BIO) 
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mechanisch aufgeschlossen. Anschließend wurden die Zelltrümmer und Sedimentpartikel durch 
Zentrifugation (1 min, 10000 x g, RT) abgetrennt und der erhaltene Überstand in ein neues Reak-
tionsgefäß überführt. Nun wurden 250 µl der Lösung S2 zu dem Überstand pipettiert, für 5 s 
durch Vortexen gemischt und für 5 min bei 4 °C inkubiert, wobei die im Überstand enthaltenen 
Proteine ausfallen. Nach erneuter Zentrifugation (1 min, 10000 x g, RT) wurde der Überstand 
unter Kontaktvermeidung mit dem Proteinpellet in ein neues Reaktionsgefäß gegeben, ca. 650 µl 
Lösung S3, eine DNA bindende Salzlösung, zugegeben und durch Vortexen für 5 s gemischt. 
Circa 650 µl des Gemischs wurden auf den im Kit enthaltenen SpinFilter gegeben. Durch an-
schließende Zentrifugation (1 min, 10000 x g, RT) wurde die DNA an die Membran des SpinFil-
ter Röhrchens gebunden. Der Durchfluss wurde verworfen. Der DNA-Bindungsschritt wurde so 
lang wiederholt, bis der gesamte Überstand auf den Filter gegeben wurde. Durch Zugabe von 
300 µl Lösung S4 und Zentrifugieren (1 min, 10000 x g, RT) wurde die gebundene DNA von 
Pufferresten gereinigt. Nachdem der Durchfluss verworfen und nochmals zentrifugiert worden 
war, konnte der SpinFilter vorsichtig in ein neues Reaktionsgefäß überführt werden. Die DNA 
wurde nun durch Zugabe von 50 µl Lösung S5 und sich anschließender Zentrifugation (1 min, 
10000 x g, RT) eluiert. Die Menge und die Größe der extrahierten DNA je Probe wurde durch 
Auftragen von 5 µl isolierter DNA auf ein 1 %iges Agarosegel und Durchführung der Agarose-
Gelelektrophorese (vgl. Kap. 3.2.5.3) ermittelt. Auf der Grundlage der ermittelten Bandenstärke 
wurde die DNA im Bereich von 1:50 bis 1:400 in PCR-Wasser (DNase-, RNase- freies, HPLC-
gereinigtes Wasser) verdünnt und bei 4 °C bis zu ihrer Verwendung gelagert. Unverdünnte DNA 
wurde für die Langzeitlagerung bei -20 °C aufbewahrt.  
3.2.5.2 Polymerasekettenreaktion 
Für den Nachweis der jeweiligen mikrobiellen Populationen als auch für die Fingerprintanalysen 
T-RFLP und DGGE sowie die Sequenzanalysen wurde entweder ein spezifischer Abschnitt der 
16S rDNA oder ein Abschnitt eines Gens für ein Schlüsselenzym eines charakteristischen Stoff-
wechselweges amplifiziert. Die verwendeten Primer und ihr Zielgen sind der Tabelle 3-1 zu ent-
nehmen. Amplifikationen die ausschließlich dem Nachweis einer spezifischen Mikroorganis-
mengruppe dienten, wurden in einem 25 µl PCR-Ansatz durchgeführt. Amplifikationen, die für 
„Downstreamanalysen“ wie T-RFLP, DGGE oder Klonierung/Sequenzierung verwendet werden 
sollten, wurden in einem 50 µl PCR-Ansatz durchgeführt. Im Allgemeinen wurden für die in die-
ser Arbeit durchgeführten Amplifikationen die GoTaq DNA Polymerase (vgl. Kap. 3.1.4) mit 
grünem PCR Puffer (5 x GoTaq® Green Reaction Buffer) verwendet. Der grüne PCR-Puffer 
machte ein Mischen des Amplifikates mit Ladepuffer zum Auftragen auf ein Agarosegel unnötig. 
Lediglich Proben, die für eine spätere T-RFLP Analyse unter Verwendung des farblosen PCR 
Puffers (5 x GoTaq® Colourless Reaction Buffer) amplifiziert wurden, mussten für eine Agarose-
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Gelelektrophorese mit einem Ladepuffer vor dem Auftrag auf das Agarose-Gel gemischt werden. 
Tabelle 3-11 zeigt die Zusammensetzung eines Standard PCR-Ansatzes. 
 
Tabelle 3-11: Zusammensetzung einer Standard-PCR-Reaktion und der Sulfatreduzierer PCR-Reaktion 
DSR2F/DSR4R mit der GoTaq DNA Polymerase für ein Reaktionsvolumen von 50 µl. 
 Standard-PCR Sulfatreduzierer DSR2F/DSR4R 
Komponenten Volumen/Ansatz Endkonzentration Volumen/Ansatz Endkonzentration 
5 x PCR Puffer (7,5mM MgCl2) 10 µl 1 x (1,5 mM MgCl2) 10 µl 1 x (1,5 mM MgCl2) 
dNTP’s 5 µl 200 µM je dNTP 15 µl 600 µM je dNTP 
Vorwärtsprimer (10 pmol) 1 µl 0,2 pmol/µl 5 µl 1 pmol/µl 
Rückwärtsprimer (10 pmol) 1 µl 0,2 pmol/µl 5 µl 1 pmol/µl 
DNase freies Wasser ad 50 µl  ad 50 µl  
Polymerase (5 U/µl) 0,25 µl 1,25 U (0,025 U/µl) 0,25 µl 1,25 U (0,025 U/µl) 
Template DNA 0,25 bis 5 µl  0,25 bis 5 µl  
 
Von allen Proben wurde zuerst eine PCR zur Amplifikation der Eubakterien durchgeführt. Wurde 
diese PCR für Bakterienisolate benutzt, in denen Koloniematerial direkt in das PCR-
Reaktionsgefäß gegeben wurde, wurde der initiale Denaturierungsschritt von 3 min auf 10 min 
verlängert. An die Eubakterien PCR schlossen sich Amplifikationen zum Nachweis der Archaea 
an. Dabei wurden zuerst die Gesamtheit der Archaea mit dem Primerpaar Ar109F/Ar915R ampli-
fiziert. Diese Amplifikation wurde für den 1. und 5. Sedimenthorizont für eine sich anschließende 
T-RFLP Analyse wiederholt. Danach wurden PCRs zum Nachweis der potentiell im Süßwasser-
sediment vorkommenden methanogenen Archaea Methanobacteriales (Mb), Methanococcales 
(Mc) und Methanosarcinales-/Methanomicrobiales (Msm) durchgeführt. Die Amplifikation der 
Msm aus jeweils dem 1. und 5. Sedimenthorizont wurde für eine T-RFLP-Analyse und für eine 
DGGE Analyse wiederholt, wobei der Rückwärtsprimer Ar915R für die T-RFLP eine FAM-
Markierung und für die DGGE eine GC-Klammer trug (Tabelle 3-1). Weitere für eine T-RFLP 
Analyse durchgeführte Amplifikationen, wobei immer ein Primer eine FAM-Markierung trug, 
waren die PCRs zur Charakterisierung der Gesamtheit der Eubakterien die LH- und die ARISA 
PCR sowie zum Nachweis der Denitrifikanten die Amplifikation der S-Untereinheit ihres Gens 
für die Nitritreduktase: nirS. Der Nachweis sulfatreduzierender Bakterien erfolgt durch Amplifi-
kation von zwei Teilbereichen des Genabschnittes für die A und B Untereinheit der dissimilatori-
schen Sulfitreduktase. Die Unterteilung des 1,9 kb langen Genabschnittes in zwei Teilbereiche 
war nötig geworden, da diese Amplifikation von den verwendeten Sedimentproben keine 
replizierbaren Ergebnisse lieferte. Somit wurde einmal der kürzere 700 bp Abschnitt mit dem 
Primerpaar DSR1F/DSR2R vervielfältigt und zum anderen der 1200 bp Abschnitt mit dem Pri-
merpaar DSR2F/DSR4R amplifiziert. Beide Genabschnitte wurden für die Erstellung einer Klon-
bank sowie für T-RFLP Analysen genutzt (vgl. Kapitel 3.2.5.7.2 und 3.2.5.8.3), wobei für die 
Verwendung in der T-RFLP der Vorwärtsprimer die FAM-Markierung trug. Das 700 bp Fragment 
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wurde nach Amplifikation mit dem Primer DSR1F, mit GC-Klammer, für die DGGE verwendet. 
Für die Amplifikation des DSR2F/4R Bereiches wurden die eingesetzten Mengen an dNTPs und 
Primer im Vergleich zur Standard PCR, wie in Tabelle 3-11 dargestellt, erhöht. 
Für die Charakterisierung der gewonnenen Bakterienreinkulturen, sollten ausgewählte Kulturen 
durch Sequenzanalyse untersucht werden. Für die Bestimmung der Eisenbakterien wurde die PCR 
für Eubakterien 16S rDNA mit dem Primerpaar 27F/1492R durchgeführt. Von ausgewählten Cya-
nobakterien-Monokulturen sollte die Sequenzanalyse der Voll-Länge 16S rDNA bis zur 23S 
rDNA inklusive ITS und tRNAs erfolgen. Dafür wurde der mindestens 2 kb lange Abschnitt ent-
weder mit der Primerkombination 27F/B23S5’R amplifiziert oder mehrere Teilbereiche davon 
vervielfältigt, wobei folgende Primerkombinationen Anwendung fanden: 27F/BSF1099R; 
Cya783Fmod./B23S5’R. Für die Sequenzanalyse dieses Gens wurden alle in Tabelle 3-1 unter 
dem Punkt Cyanobakterien 16S bis 23S rDNA genannten Primer genutzt. Weiterhin wurde das 
Gen cpcBA sowie eine Untereinheit (rbcL) der Ribulosebisphosphat-carboxylase/-oxygenase 
(RuBisCO) von den ausgewählten Cyanobakterien-Monokulturen amplifiziert. Für die Amplifika-
tion der RuBisCO wurde aufgrund der stark degenerierten Sequenz der Primer im Vergleich zum 
in Tabelle 3-11 genannten PCR-Ansatz statt 10 pmol Primer, 50 pmol Primer eingesetzt. 
Die PCR-Programme, die in dieser Arbeit am häufigsten für die Amplifikation eines Zielgens 
verwendet wurden, sind in Tabelle 3-12 zusammengefasst. Dabei ist zu berücksichtigen, dass 
Zyklenzahlen, als auch Templatemengen für Proben unterschiedlicher Probenahmen neu ange-
passt wurden. Als Negativkontrolle wurde in jedem PCR-Ansatz eine Probe ohne Template-DNA 
mitgeführt. Als Positivkontrolle kam DNA folgender Mikroorganismen zum Einsatz (vgl. Tabelle 
3-3): E. coli C600 für die 16S rDNA Eubakterien PCR, LH-PCR, ARISA-PCR; isolierte DNA aus 
dem Dagower See für die Gesamt-Archaea PCR; Methanobrevibacter arboriphilus und Methano-
thermus fervidus für die Methanobacteriales PCR, Methanocaldococcus jannaschii für die Me-
thanococcales PCR und Desulfovibrio desulfuricans für die Amplifikation des Gens dsrAB. 
Für die Durchführung der Polymerasekettenreaktion standen verschiedene Modelle von Thermo-
cyclern zur Verfügung (T3 Thermocycler, Biometra; Tpersonal, Biometra; Mastercycler ep gradi-
ent S, Eppendorf), wobei je nach Modell Veränderungen des PCR-Programms durch Modelspezi-
fische Heiz- und Kühlraten nötig waren. 
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3.2.5.2.1 PCR für den DGGE Standard 
Für die Re-Amplifikation des in dieser Arbeit verwendeten DGGE Standards, der von Frau Dr. 
Burga Braun (TU Berlin) zur Verfügung gestellt worden war, kam die Perpetual OptiTaq DNA 
Polymerase zum Einsatz. Somit ergab sich eine andere Zusammensetzung des PCR-Ansatzes als 
für eine Standard-PCR beschrieben. Der Reaktionsansatz für die DGGE-Standard PCR ist in Tabel-
le 3-13 dargestellt und das PCR Programm kann der Tabelle 3-12 entnommen werden. Das Vorhan-
densein und die Größe der Amplifikate wurde im Anschluss an jede PCR-Reaktion mittels Agaro-
se-Gelelektrophorese verifiziert (vgl. 3.2.5.3). 
 
Tabelle 3-13: Reaktionsansatz für die Reamplifikation des DGGE Standards. 
Komponenten Volumen/Ansatz Endkonzentration 
10x AmpliBuffer B (15 mM MgCl2) 5 µl 1 x (1,5 mM MgCl2) 
dNTP’s 5 µl 200 µM je dNTP 
Primer p2F 1 µl 0,2 pmol/µl 
Primer p3R-GC 1 µl 0,2 pmol/µl 
DNase freies Wasser ad 50 µl  
Polymerase (2,5 U/µl) 0,25 µl 0,625 U (0,0125 U/µl) 
Template Sean Mix 1:500 1,25 µl  
 
3.2.5.3 Agarose-Gelelektrophorese 
Aliquote von 5 µl isolierter DNA und erzeugter Amplifikate wurden zum Verifizieren ihrer Frag-
mentlänge bzw. der Nukleinsäurekonzentration auf ein 1 %iges [w/v] TAE-Agarosegel (Biozym) 
aufgetragen. Bei der Analyse der erzeugten Amplifikate unter Verwendung der GoTaq Polymerase 
war eine weitere Zugabe eines Ladepuffers nicht notwendig, da der PCR-Puffer bereits als solcher 
fungierte. In Amplifikationen, in denen ein solcher nicht enthalten war bzw. bei der Kontrolle iso-
lierter DNA wurde ein Aliquot mit dem Ladepuffer Roti®-Load DNA-orange 2 gemischt und auf 
das Agarosegel aufgetragen. Als Größen-Standard wurde der 10 kb Smart Ladder (Eurogentec) 
mitgeführt. Für die Analyse der Amplifikate aus der DGGE-Standard PCR wurde wegen der gerin-
gen Fragmentlänge der Amplifikate ein 2 %iges TAE-Agarosegel und dafür der Größen-Standard 
1 kb Smart Ladder SF (Eurogentec) verwendet. Die Agarose-Gelelektrophorese erfolgte anschlie-
ßend in einer mit 1 x TAE befüllten Elektrophoresekammer (BioRad) für 35 min bei einer konstan-
ten Spannung von 140 V (Electrophoresis Power Supply E844, Consort, Turnhout, Belgien).  
Zur Visualisierung der DNA wurde das Agarosegel nach Beendigung der Elektrophorese für ca. 
15 min in einer wässrigen 0,001 %igen [v/v] Ethidiumbromidlösung (Roth) gefärbt und im An-
schluss kurz in Wasser geschwenkt. Die DNA-Banden wurden unter einem UV-Transilluminator 
(Geldoc 2000, Bio-Rad) mit dem Programm Quantity One 4.1.1 (Bio-Rad) detektiert.  
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Stimmten die Größen der untersuchten Proben mit den erwarteten Werten überein und sollten die 
Amplifikate für eine T-RFLP Analyse oder Sequenzierung weiter verwendet werden, wurden die 
PCR-Produkte aufgereinigt (Kap. 3.2.5.4). 
3.2.5.4 PCR-Produkt Aufreinigung 
PCR-Produkt Aufreinigung für eine T-RFLP Analyse 
Für eine sich anschließende T-RFLP Analyse mit Restriktionsenzymverdau war es nötig die DNA 
aus dem PCR-Ansatz von Primern, Nukleotiden, Polymerase und Salzresten des PCR-Puffers zu 
reinigen. Hierfür wurde ein kommerziell erhältliches Kit von SLG, das Hi Yield® PCR Clean-Up 
& Gel-Extraction Kit (SLG, Südlabor) verwendet. Dieses Kit basiert auf dem Prinzip, dass in Ge-
genwart eines Chaotropen Salzes Enzyme denaturiert werden und die DNA an eine Glas-Faser-
Matrix selektiv bindet. Mit einem ethanolhaltigen Waschpuffer werden die oben genannten Be-
standteile des PCR-Ansatzes von der DNA entfernt.  
Das PCR-Produkt wurde mit dem fünffachen Volumen an Puffer DF versetzt, durch Auf- und Ab- 
pipettieren gemischt, in eine DF-Säule mit Sammelreaktionsgefäß überführt und für 1 min bei 
16000 x g zentrifugiert. Nachdem der Durchfluss verworfen wurde, wurden 600 µl Waschpuffer 
(ethanolhaltig) auf die Säule gegeben, für 1 min bei RT inkubiert und unter denselben Einstellun-
gen zentrifugiert. Anschließend wurde der Durchfluss verworfen und der Zentrifugationsschritt, zur 
vollständigen Entfernung der Reste des Waschpuffers, wiederholt (3 min, 16000 x g). Die DF-
Säule wurde in ein neues nicht im Kit enthaltenen 1,5 ml Reaktionsgefäß überführt und die DNA 
durch Zugabe von 30 bis 50 µl DNase freiem HPLC-Wasser, 2 minütiger Inkubation bei RT und 
Zentrifugation (2 min, 16000 x g) eluiert. Die Konzentration der gereinigten DNA wurde anschlie-
ßend photometrisch bestimmt (vgl. Kap. 3.2.5.5 ) und bis zur weiteren Verwendung bei -20 °C 
gelagert. 
 
PCR-Produkt Aufreinigung zur Sequenzierung nach Sanger 
PCR-Produkte, deren Sequenz analysiert werden sollte, was vor allem für die Identifikation von 
Bakterien-Reinkulturen als auch für die Sequenzierung klonierter PCR-Produkte galt, wurden 
durch Inkubation mit einem EXO-SAP-Mix gereinigt. Das Prinzip dieser Methode beruht auf der 
kombinierten Inkubation des Amplifikates mit 2 Enzymen: der Exonuklease I (EXO), die ein-
zelsträngige DNA und Primer abbaut sowie der Shrimp Alkaline Phosphatase (SAP), die verblei-
bende dNTP’s hydrolysiert.  
Der EXO-SAP-Mix wurde wie folgt hergestellt. Nachdem die Exonuklease I (20 U/µl) 1:20 in 
Dilution Buffer (zur SAP mitgeliefert) verdünnt wurde, wurde die EXO-SAP Gebrauchslösung 
durch mischen von 20 µl der verdünnten Exonuklease mit 20 µl SAP (1 U/µl) hergestellt.  
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Die Menge an PCR-Produkt, die aufgereinigt werden sollte, richtete sich nach der Bandenstärke 
des Amplifikates und damit nach der Templatemenge für die sich anschließende Sequenzierreaktion 
(Kap. 3.2.5.6). Somit wurden beispielsweise zu 5 µl PCR-Produkt 2 µl Exo SAP Mix in ein 250 µl 
PCR-Reaktionsgefäß gegeben und für 30 min bei 37 °C im Thermocycler inkubiert. Bei einer an-
schließenden Inkubation für 15 min bei 80 °C wurden die Enzyme der EXO-SAP Lösung inakti-
viert. Nachfolgend konnte in demselben Reaktionsgefäß die Sequenzierreaktion erfolgen. 
3.2.5.5 Photometrische Konzentrationsbestimmung von DNA Lösungen 
Bei der photometrischen Konzentrationsbestimmung wird die Extinktion der DNA-Lösung bei 260 
nm, dem Absorptionsmaximum von DNA, gegen das Lösungsmittel als Bezugswert gemessen. 
Dabei entspricht eine Extinktion E260 von 1 in einer Küvette mit einer Schichtdicke von 10 mm 
einer DNA-Konzentration von 50 ng/µl. Zur Bestimmung der Reinheit der DNA-Lösung wird die 
Extinktion zusätzlich bei 280 nm, dem Absorptionsmaximum von Proteinen, gemessen. Der Quoti-
ent E260/E280 gibt Aufschluss über die Reinheit der DNA-Lösung gegenüber Proteinen und sollte 
zwischen 1,8 und 2 liegen.  
Für die Bestimmung der DNA-Konzentration des aufgereinigten PCR-Produktes, wurden 8 µl 
dieser Lösung in einer Quarzküvette mit einer Schichtdicke von 5 mm (Suprasil, Hellma) gegen 
DNase freies HPLC-Wasser als Referenz gemessen. Die Messungen wurden in einem Spektralpho-
tometer GeneQuantPro (Biochrom) durchgeführt. 
3.2.5.6 Sequenzierung 
Die Sequenzierung von klonierten PCR-Produkten und von Bakterienreinkulturen inklusive der 
Sequenzierreaktion wurde zumeist von der Firma Macrogen (Seoul, Südkorea) durchgeführt. Im 
Falle der Charakterisierung der Cyanobakterien durch Sequenzanalyse, wurde die Sequenzierreak-
tion oftmals selbst durchgeführt. Die Sequenzierung erfolgte nach Aufreinigung der Sequenzier-
PCR am Institut für Medizinische Mikrobiologie, Hygiene und Virologie, des Universitätsklini-
kums Carl Gustav Carus, Dresden. 
Die Sequenzierung erfolgte nach dem von (Sanger et al. 1977) entwickelten Prinzip der Kettenab-
bruchmethode. Dabei sind in dem Reaktionsansatz fluoreszenzmarkierte Didesoxynukleotide 
(ddNTP’s) und nichtmarkierte Desoxynukleotide (dNTP’s) in einem bestimmten Verhältnis vor-
handen. Während der Sequenzierreaktion werden bei der Strang-Synthese mit einer gewissen 
Wahrscheinlichkeit statt dNTP’s ddNTP’s eingebaut, die zum Kettenabbruch führen. Somit entste-
hen unterschiedlich lange DNA-Fragmente, die an ihrem Ende fluoreszenzmarkierte ddNTP’s tra-
gen. Diese Fragmente werden elektrophoretisch in einem Sequenziergerät aufgetrennt. Je nach 
ddNTP kommen dabei vier verschiedene Farbstoffe zur Geltung, so dass unterschieden werden 
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kann, welche Base eingebaut wurde und nachvollzogen werden kann, wie sich die untersuchte 
DNA-Sequenz zusammensetzt. Am Ende dieser Analyse erhält man die DNA-Sequenz. 
Für die Sequenzierreaktion wurden zwischen 0,5 und 5 µl PCR-Produkt, wie im Kapitel 3.2.5.4 
beschrieben, mit EXO-SAP aufgereinigt. Der Reaktionsansatz (Tabelle 3-14) für die Sequenzier-
reaktion wurde nachfolgend auf das gereinigte PCR-Produkt gegeben. Das PCR-Programm für die 
Sequenzierreaktion kann der Tabelle 3-12 entnommen werden. Dabei ist zu beachten, dass sich die 
Annealingtemperatur nach dem für die Sequenzierreaktion spezifisch ausgewählten Primer richtet.  
 
Tabelle 3-14: Reaktionsansatz für die Sequenzierreaktion 
Komponente Volumen/Ansatz 
gereinigtes PCR-Produkt mit EXO SAP Mix variabel 
Premix (BigDye ® Terminator v1.1 Cycle Sequencing Kit) 2 µl 
Primer 1 µl 
DNase freies HPLC-Wasser ad 10 µl  
 
Aufreinigung der Sequenzierreaktion 
Die Sequenzierreaktion musste vor der elektrophoretischen Auftrennung im Sequenziergerät von 
nicht inkorporierten ddNTP’s gereinigt werden. Hierfür kam das DyeEx 2.0 Spin Kit (Qiagen) zur 
Anwendung, dessen Gelmaterial Moleküle nach ihrem Molekulargewicht voneinander trennt. So-
mit lagern sich ddNTP’s in die Poren der Gelkügelchen ein, verbleiben dort, während die DNA die 
Säule passiert. Die Durchführung erfolgte nach den Angaben des Herstellers. Das Eluat wurde 
anschließend in einer Vakuumzentrifuge (RVC 2-18, Christ) bis zur vollständigen Trocknung ein-
geengt und bis zur Sequenzierung mit dem 3100-Avant Genetic Analyzer (Applied Biosystems) bei 
-20 °C gelagert. 
3.2.5.7 Fingerprintsysteme 
Fingerprintsysteme umfassen eine Vielzahl von Methoden, die schnell und kostengünstig sind, 
einen hohen Probendurchsatz erlauben und dabei die Zusammensetzung komplexer mikrobieller 
Lebensgemeinschaften sowie deren Diversität und Dynamik entschlüsseln. Als solche wurden die 
Fingerprintsysteme des terminalen Restriktionsfragmentlängenpolymorphismus (T-RFLP, (Liu et 
al. 1997)), der denaturierenden Gradientengelelektrophorese (DGGE, (Muyzer et al. 1993)), die 
automatisierte ribosomale intergene Spacer Analyse (ARISA, (Fisher & Triplett 1999)) sowie die 
Längen-Heterogenitätsanalyse (Sekar et al. 2006) in dieser Arbeit verwendet.  
3.2.5.7.1 ARISA/LH 
Die Längen-Heterogenitätsanalyse (LH) als auch die Automatisierte ribosomale intergene Spacer 
Analyse (ARISA) wurden ersatzweise für eine T-RFLP Analyse der Gesamtheit der Eubakterien 
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durchgeführt. Die T-RFLP Analyse der Gesamtheit der Eubakterien, die auf der Amplifikation des 
Genabschnittes der 16S rDNA, amplifiziert mit dem Primerpaar 27F/1387R, beruhte, zeigte eine 
sehr komplexe mikrobielle Lebensgemeinschaft in den untersuchten Sedimentproben, so dass eine 
Auswertung dieser Ergebnisse aufgrund sich überlagernder Peaks nicht möglich war.  
Für die ARISA und LH Analyse wurden jeweils der 1. und der 5. Sedimenthorizont aller Probe-
nahmestellen untersucht. Zuerst erfolgte eine Amplifikation für die LH Analyse mit dem Primer-
paar 27F/355R und für die ARISA mit dem Primerpaar 1406F/23SR. Die Primersequenzen sind der 
Tabelle 3-1 und der PCR-Reaktionsansatz sowie die PCR-Bedingungen dem Kapitel 3.2.5.2 und 
der Tabelle 3-12 zu entnehmen. Die Primer 27F und 1406F trugen eine 5’FAM Markierung. 
Im Anschluss an die PCR wurden die Amplifikate gereinigt (vgl. Kap. 3.2.5.4) und die DNA-
Konzentration in den gereinigten PCR-Produkten bestimmt (Kap. 3.2.5.5).  
Für die LH-Analyse wurde 30 ng PCR-Produkt mit HIDI-Formamid (Applied Biosystems) auf 
10 µl aufgefüllt. Für die ARISA-Analyse wurde die doppelte Menge PCR-Produkt genutzt. 1 µl des 
PCR-Produkt-HIDI-Formamid Gemisches wurde je Well in eine Mikrotiterplatte (Thermowell® 
Gold PCR Plate, 96 Well, Corning) pipettiert, in die zuvor wiederum 10 µl HIDI Formamid je Well 
vorgelegt wurde. Die Probenplatte wurde nachfolgend im Sequenzier Labor des MPI für Zellbiolo-
gie und Genetik in Dresden analysiert, nachdem jedem Well ein Aliquot interner Größenstandard 
LIZ 1200 (für die ARISA Analyse), bzw. LIZ 500 (für die LH-Analyse) zugegeben wurde. Die 
elektrophoretische Analyse erfolgte in dem Sequenziergerät 3730xl DNA Analyzer (Applied Bio-
systems). Nähere Beschreibungen zum verwendeten Größenstandard und der elektrophoretischen 
Analyse sind dem Kapitel 3.2.5.7.2 zu entnehmen.  
3.2.5.7.2 T-RFLP 
Die T-RFLP Methode wurde jeweils für den 1. und 5. Sedimenthorizont und die Freiwasserproben 
zur Charakterisierung der Lebensgemeinschaft der Gesamtheit der Archaea, der methanogenen 
Archaea Methanosarcinales/Methanomicrobiales (Msm), von Bakterien mit der Fähigkeit zur De-
nitrifikation (nirS) und von sulfatreduzierenden Mikroorganismen eingesetzt. Für die Amplifikation 
der Gesamtheit der Archaea wurde das Primerpaar Ar109F/Ar915R*, für die Msm das Primerpaar 
Msm355F*/Msm1068R, für die Denitrifikanten das Primerpaar nirS1F*/nirS6R* und für die Sul-
fatreduzierer das Primerpaar DSR1F*/DSR2R bzw. DSR2F*/DSR4R verwendet. Die Primerse-
quenzen sind der Tabelle 3-1 und der PCR-Reaktionsansatz sowie die PCR-Bedingungen dem Ka-
pitel 3.2.5.2 und der Tabelle 3-12 zu entnehmen. Die mit * gekennzeichneten Primer trugen eine 
5’FAM Markierung.  
Die erzeugten Amplifikate wurden aufgereinigt (Kap. 3.2.5.4) und ihre DNA-Konzentration pho-
tometrisch bestimmt (Kap. 3.2.5.5). 20 ng der gereinigten PCR-Produkte wurden im Folgenden 
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durch Restriktionsenzyme entsprechend der vorhandenen Schnittstellen in Fragmente zerlegt und 
nachfolgend elektrophoretisch aufgetrennt. Aufgrund der erhaltenen Fragmente soll bestimmt wer-
den, welche Mikroorganismen in der untersuchten Probe enthalten sind. 
Restriktionsansatz für die T-RFLP 
Für alle zu untersuchenden Proben wurden je drei Ansätze mit unterschiedlichen Enzymen durch-
geführt. Zur Kontrolle auf möglicherweise vorhandene unspezifische Peaks in der unverdauten 
Probe wurden von jeder Probe 2 µl in ein separates Reaktionsgefäß überführt, in einer Vakuum-
zentrifuge (RVC 2-18, Christ) vollständig getrocknet und bis zum Probenauftrag auf die Analysen-
platte bei -20 °C gelagert. 
Die verwendeten Restriktionsenzyme (Hersteller siehe Kap.3.1.4) und ihre Eigenschaften sind in 
Tabelle 3-15 zusammengefasst.  
 
Tabelle 3-15: Für die T-RFLP Analyse verwendeten Restriktionsenzyme und ihre Eigenschaften 































Archaea, Msm, Denitrifikanten, 
Sulfatreduzierer 
 
Der 10 µl Restriktionsansatz setzte sich zusammen aus 1 µl 10 x Puffer (Fermentas), 20 ng gerei-
nigtes PCR-Produkt, 1 µl Restriktionsenzym und wurde mit DNase freiem HPLC-Wasser auf 10 µl 
Wasser aufgefüllt.  
Die Restriktion der Proben erfolgte für drei Stunden bei 37 °C in einem Thermoschüttler (Ther-
momixer comfort, Eppendorf). Für die Restriktionsendonuklease TaqI wurde der Ansatz für drei 
Stunden bei 65 °C in einem Thermocycler (T3, Biometra) durchgeführt. Zur Verhinderung des 
Fluoreszenzverlustes wurden die Proben abgedunkelt.  
Nach Beendigung der Restriktion wurden die Ansätze für die T-RFLP mittels Ethanolfällung aufge-
reinigt. 
Ethanolfällung zur Aufreinigung der Restriktionsansätze für die T-RFLP 
Für die Aufreinigung der 10 µl Restriktionsansätze werden diese nach Beendigung der Inkubation 
mit 2 µl eiskalter Fällungslösung (1 µl 3M NaAcetat, 1 µl 0,1M EDTA) und 30 µl eiskaltem Etha-
nol (96 %) durch Auf- und Abpipettieren gemischt. Die gefällte DNA wurde durch Zentrifugation 
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für 15 min bei 16000 x g bei 4 °C pelletiert. Im Anschluss wurde der Überstand vorsichtig entfernt. 
Durch Zugabe von 50 µl 70 %igen Ethanol wurde das Pellet gewaschen und nochmals für 2 min 
bei 16000 x g und 4 °C zentrifugiert. Der Überstand wurde verworfen. Im Anschluss wurde das 
Pellet bei Raumtemperatur oder 37 °C in einem Thermoschüttler (Thermomixer comfort, Eppen-
dorf) getrocknet und bis zur T-RFLP Analyse bei -20 °C gelagert. 
Probenvorbereitung für die T-RFLP 
Die getrockneten Proben für eine T-RFLP Analyse, die die Restriktionsprodukte als auch die Kon-
trolle umfassen, wurden für den Probenauftrag auf die Analysenplatte zuerst in 10 µl HIDI-
Formamid rückgelöst. 1 µl dieses Gemisches wurde je Well in eine Mikrotiterplatte (Thermowell® 
Gold PCR Plate, 96 Well, Corning) pipettiert, in die zuvor wiederum 10 µl HIDI Formamid je Well 
vorgelegt wurde. Die Probenplatte wurde nachfolgend im Sequenzier Labor des MPI für Molekula-
re Zellbiologie und Genetik in Dresden analysiert, nachdem jedem Well ein Aliquot interner Grö-
ßenstandard LIZ 1200 (Applied Biosystems) zugegeben wurde. Der Größenstandard LIZ 1200 
erzeugt 120 Peaks und deckt damit ein Fragmentlängenspektrum von 20 bis 1200 bp ab. Die 
elektrophoretische Analyse erfolgte in dem Sequenziergerät 3730xl DNA Analyzer (Applied Bio-
systems).  
Auswertung 
Mit Hilfe des Programms GeneMapper v3.7 erfolgte die Berechnung der Fragmentlängen der er-
haltenen Peaks in den analysierten Proben durch Bezug zu dem mitgeführten internen Größenstan-
dard LIZ 1200 oder LIZ 500. Hierfür wurden in diesem Programm folgende Grundeinstellungen 
gewählt: Als Schwellenwerte für die Erkennung der Standardpeaks und der Probenpeaks wurden 50 
relative Fluoreszenzeinheiten (RFU) gewählt. Die Berechnung der Fragmentlängen der Proben-
peaks erfolgte unter Verwendung der Einstellung „3rd Order Least Squares“.  
Die erhaltenen Tabellen wurden in das Programm Excel (Microsoft Corp., USA) importiert und 
weiter bearbeitet. Aus den Tabellen wurden variabel je nach Probentyp und mitgeführter Kontrolle 
Fragmentlängen kleiner als z.B. 50 bp heraus gelöscht, ebenso, Fragmente die der Größe der un-
verdauten Peaks in der mitgeführten Vergleichsprobe entsprachen. Des Weiteren wurden nur die 
Peaks für einen Datenbankabgleich ausgewählt, deren relative Fluoreszenzintensität mindestens 
2 % des Peaks mit der höchsten Fluoreszenzintensität ausmachte. Die so standardisierten Datensät-
ze, bestehend aus Probenbezeichnung, Fragmentlänge und relativer Fluoreszenzintensität je Pro-
benpeak, wurden für weitere Analysen verwendet. Zum einen erfolgte eine statistische Auswertung 
durch Erstellen von Clusteranalysen mit dem Programm Bionumerics v6.0 [20], wodurch die Dyna-
mik der jeweiligen Population nach Probenahmestelle, Sedimenttiefe und Jahreszeit analysiert 
werden konnte (vgl. Kap. 3.2.7.2).  
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3.2.5.7.3 DGGE 
Die DGGE Analyse (Prinzip vgl. Kap. 1.4) wurde in dieser Arbeit zur Untersuchung der Populatio-
nen der methanogenen Archaea Methanosarcinales/Methanomicrobiales (Msm) und der sulfatredu-
zierenden Mikroorganismen verwendet. Die Amplifikationen wurden wie in Kapitel 3.2.5.2 be-
schrieben mit den Primern aus Tabelle 3-1 durchgeführt. Die anschließende Agarose-
Gelelektrophorese gab Aufschluss über die Menge an Amplifikat. Je nach Bandenstärke wurden 5 
bis 30 µl PCR-Produkt auf das DGGE Gel aufgetragen. Als Standard für die DGGE wurde ein 
DNA Gemisch verwendet, das von Frau Dr. Burga Braun (TU Berlin) zur Verfügung gestellt wor-
den war. Dieses Gemisch enthielt DNA folgender Mikroorganismen: Flectobacillus sp.; Bacillus 
sphaericus; Enterococcus faeces; Variovorax paradoxus; Commamonadaceae bakterium MWH5; 
Leptothrix discophora; Leptothrix mobilis; Spaerotilus sp.. Die Reamplifikation dieses Standards 
erfolgte wie im Kapitel 3.2.5.2.1 beschrieben. 8 µl des Standards wurden 3- bis 4-mal je DGGE 
Gel mitgeführt.  
Herstellung des DGGE Gels und Durchführung 
Für die Herstellung des Polyacrylamidgels und die Gelelektrophorese kam das System 
INGENYphorU-2 von Ingeny zur Anwendung. Die DGGE-Gele wurden aus zwei Stammlösungen, 
die 0 % denaturierend bzw. 80 % denaturierend waren, hergestellt. Für die Analyse der Msm wurde 
ein DGGE Gel hergestellt, das 7 % Acrylamid/Bisacrylamid und einen Harnstoff-
Formamidgradienten von 40 % bis 70 % enthielt. Die DGGE Analyse der sulfatreduzierenden Mik-
roorganismen erfolgte unter Verwendung eines Doppelgradientengels, d.h. zusätzlich zu dem 40 % 
bis 70 % Harnstoff-Formamid-Gradienten wurde auch ein Acrylamid/Bisacrylamidgradient von 
6 % bis 7 % hergestellt. Vorversuche zeigten nur bei Verwendung des Doppelgradienten gut sepa-
rierte Bandenmuster. Die Zusammensetzungen der 0 % und 80 % denaturierenden Stammlösungen 
für 6 % und 7 % Acrylamidgele sind der Tabelle 3-16 zu entnehmen. Die hergestellten Stammlö-
sungen wurden anschließend durch Filtration (0,2 µm Porengröße) entgast und von unvollständig 
gelösten Harnstoffkristallen gereinigt.  
 
Tabelle 3-16: Zusammensetzung der Stammlösungen zur Herstellung eines DGGE-Gels 
Komponente 
6 % Acrylamid  7 % Acrylamid 
0 % denaturierend 80 % denaturierend  0 % denaturierend 80 % denaturierend 
Harnstoff - 100,8 g  - 100,8 g 
Formamid - 96 ml  - 96 ml 
50 x TAE, pH 7,4 6 ml 6 ml  6 ml 6 ml 
40 % Acrylamid / Bisacrylamid 45 ml 45 ml  52,5 ml 52,5 ml 
aqua dest. ad 300 ml ad 300 ml  ad 300 ml ad 300 ml 
 
Aus diesen Stammlösungen konnten die Lösungen A (Sammelgel), B und C (beides Trenngel) zum 
Gießen von Gelen mit unterschiedlichen Gradienten hergestellt werden. In Tabelle 3-17 ist die 
Material und Methoden 
59 
Zusammensetzung der Lösungen A, B und C für einen 40 % bis 70 %igen Harnstoff-Formamid-
Gradienten dargestellt. Für das Doppelgradientengel, wurden zur Herstellung der Lösung A und B 
die 6 % Acrylamid-Stammlösungen verwendet und zur Herstellung der Lösung C die 7 % Acryl-
amid Stammlösungen. 
 
Tabelle 3-17: Zusammensetzung der Lösungen A, B und C zur Herstellung eines DGGE-Gels mit einem Harn-
stoff-Formamid-Gradienten von 40 % bis 70 % 
Komponente 
Sammelgel  Trenngel 
Lösung A  Lösung B 40 % Lösung C 70 % 
Stammlösung 0 % 6 ml  12 ml 3 ml 
Stammlösung 80 % -  12 ml 21 ml 
TEMED 6 µl  5 µl 5 µl 
APS 20 % 60 µl  50 µl 50 µl 
 
Das Herstellen der Lösungen erfolgte in 50 ml Reaktionsgefäßen auf Eis, wobei die polymerisie-
renden Agenzien TEMED und APS erst kurz vor dem Gießen hinzugefügt wurden. Zuerst wurde 
das Trenngel mit Hilfe eines Gradientenformers (Modell 485, BioRad), der auf einem Magnetrüh-
rer (RET basic, IKA Labortechnik) mit der Einstellung 100/min stand, gegossen, wobei eine an den 
Gradientenformer angeschlossene Schlauchpumpe (Watson Marlow) für eine gleichbleibende 
Fließgeschwindigkeit von 5 ml/min sorgte. Das Gel gelangte anschließend durch eine Kanüle zwi-
schen die Glasplatten. Nach dem Auspolymerisieren des Trenngels (ca. 1,5 bis 2 h) wurde darauf 
das Sammelgel aus Lösung A mit einer Spritze gegossen. Nach ca. 10 minütiger Polymerisation, 
konnte das Gel in die Elektrophoresekammer gestellt und mit den Proben beladen werden. Die 
DGGE-Analyse erfolgte anschließend für 20 h bei 100 V und 60 °C. 
Färbung des DGGE-Gels 
Im Anschluss an den Lauf erfolgte die Verifizierung der Banden im DGGE-Gel durch 30 minütiges 
Färben in SYBR®Gold (Invitrogen). Dafür wurden 20 ml einer 1:10000 in 1 x TAE verdünnten 
SYBR®Gold (10000 x in DMSO) Gebrauchslösung auf dem Gel verteilt und dunkel für 30 min bei 
RT inkubiert. Nachfolgend wurde das SYBR®Gold mit aqua dest. vom DGGE-Gel gespült und die 
Banden des Gels unter dem UV-Transilluminator (Geldoc 2000, Bio-Rad) mit dem Programm 
Quantity One 4.1.1 (Bio-Rad) visualisiert. 
Zum Vergleich von Bandenmustern unterschiedlicher Proben sowie der Untersuchung der Popula-
tionsdynamik in Abhängigkeit von der Probenahmestelle, der Sedimenttiefe und der Jahreszeit 
wurden die Gelfotos mit dem Programm Bionumerics v6.0 weiter ausgewertet und für nachfolgen-
de Clusteranalysen verwendet (vgl. Kap. 3.2.7.2).  
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Reamplifikation von Gelbanden 
Gut separierte Banden wurden im Anschluss an die Dokumentation mit einem Skalpell unter UV-
Licht aus dem Gel ausgeschnitten, und für mindestens 48 h bei 4 °C in 50 µl DNase freiem HPLC-
Wasser eluiert. Dieses Eluat wurde später als Template zur Reamplifikation entsprechend den Stan-
dard PCR-Reaktionsansätzen und -bedingungen eingesetzt, wobei Primer ohne GC-Klammer zum 
Einsatz kamen. Erhaltene Reamplifikate wurden durch Sequenzanalyse unter Verwendung eines 
spezifischen Primers ohne GC-Klammer (vgl. Kap. 3.2.5.6) nachfolgend weiter identifiziert.  
3.2.5.8 16S rDNA Klonbanken  
Sedimente stellen ein Gemisch aus einer Vielzahl von Organismen, repräsentiert durch Sequenzen, 
dar. Wird eine PCR zur Amplifikation einer spezifischen Bakteriengruppe durchgeführt, handelt es 
sich bei dem Amplifikat ebenfalls um ein Sequenzgemisch. Eine Sequenzanalyse zur Identifikation 
eines Mikroorganismus oder einer Mikroorganismengruppe kann nur durch Analyse einer Sequenz 
erfolgen. Somit muss das Sequenzgemisch vereinzelt werden, was mit einer Klonierung erreicht 
werden kann. Dadurch kann die Diversität der Organismen einer Probe untersucht werden.  
Zur Klonierung wurde in dieser Arbeit das TOPO TA Cloning® Kit (Invitrogen) verwendet. Der im 
Kit enthaltene pCR®2.1-TOPO Plasmid-Vektor liegt linearisiert vor und besitzt 3’-Thymidin 
Überhänge, an die eine Topoisomerase durch Spalten des Phosphodiesterrückrats bindet. Mit einer 
Standard-Polymerase werden bei einer PCR an die 3’ Enden der Amplifikate ein Desoxyadenosin 
angehängt. Diese PCR-Produkte können an das überhängende Thymidin des Plasmides mittels der 
5’Hydroxylgruppe binden und die Topoisomerase verdrängen. Somit inseriert ein PCR-Produkt in 
einen Vektor. Das so zirkularisierte Plasmid wird anschließend chemisch in kompetente 10F’ One 
Shot Escherichia coli Zellen transformiert. Positive Transformanden werden mittels Blau-Weiß-
Selektion auf ampicillinhaltigen LB-Agarplatten (Tabelle 3-5), die 3 µl IPTG (30 mg/ml) und 
66,6 µl X-Gal (40 mg/ml) enthalten, selektiert.  
Für die Durchführung der Klonierung wird 1 µl bis 4 µl gereinigtes PCR-Produkt (vgl. Kap 
3.2.5.4) mit 1 µl Salzlösung (im Kit enthalten) versetzt und mit sterilem Wasser auf 5 µl aufgefüllt. 
Schließlich wird 1 µl Vektor für die TOPO® Cloning Reaktion zugegeben, für 5 min bis 30 min bei 
RT inkubiert und anschließend auf Eis gestellt. 2 µl der TOPO® Cloning Reaktion werden in zuvor 
auf Eis aufgetaute E. coli 10F’ OneShot Zellen gegeben und auf Eis für 15 min inkubiert. Anschlie-
ßend erfahren die Zellen einen Hitzeschockschritt für 30 s bei 42 °C und werden danach sofort auf 
Eis gestellt. Nachfolgend werden 250 µl SOC Medium zugegeben und die Zellen bei 37 °C für 1 h 
horizontal geschüttelt. Danach werden Aliquote dieses Ansatzes auf LB-Agarplatten (100 µg/ml 
Ampicillin) ausplattiert, auf die zuvor IPTG und X-Gal gestrichen wurde. Die Platten werden bei 
37 °C üN inkubiert. 
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Je Probe werden ca. 50 weiße Kolonien am Folgetag selektiert, erneut auf eine LB-Agarplatte mit 
Ampicillin ausgestrichen und für eine Kolonie-PCR eingesetzt, um die Insertion des PCR-
Produktes in den Vektor zu überprüfen. Für die Kolonie-PCR wird Koloniematerial in den Stan-
dard-PCR-Reaktionsansatz gegeben. Es erfolgt die Amplifikation mit dem M13 Primern (vgl. Ta-
belle 3-1) unter den im Kapitel 3.2.5.2 angegebenen PCR-Bedingungen. Trugen die Vektoren das 
Insert, wurden ca. 4 µl PCR-Produkt mittels EXOSAP aufgereinigt (siehe Kap. 3.2.5.4). Die Se-
quenzierreaktion und die Sequenzierung wurde anschließend mit einem spezifischen Primer von 
der Firma Macrogen (Seoul, Korea) durchgeführt.  
3.2.5.8.1 16S rDNA Klonbank Eubacteria 
Für die Charakterisierung der Diversität der Eubakterien im Nationalpark Unteres Odertal und im 
Haselbach der Talsperre Saidenbach, wurden Sedimentproben des jeweils 1. Sedimenthorizontes 
mit dem Primerpaar 27F und 1492R amplifiziert (Kap. 3.2.5.2), wie beschrieben kloniert und se-
quenziert (Kap. 3.2.5.8). Dabei wurden folgende Proben analysiert: 18.07.06, 19.10.06, 25.04.07: 
Anglerteich, Bogengraben, Oder-Zollstation; 04.02.08: Bogengraben, Oder-Zollstation; 16.10.06: 
Haselbach.  
3.2.5.8.2 16S rDNA Klonbank Archaea 
Die Zusammensetzung der Gesamtpopulation der Archaea wurde ebenfalls aus Sedimentproben des 
1. Sedimenthorizontes von Proben des Odertals, Saidenbachs und von der Elbe durch Klonierung 
und anschließende Sequenzierung untersucht. Die Auswahl der Proben erfolgte nach dem Kriteri-
um der geringsten Sulfat- und Nitratwerte im Porenwasser sowie den saubersten Banden im Agaro-
segel. Somit wurden folgende Proben genutzt: 07.04.2009: Anglerteich und Bogengraben; 
13.10.2008: Oder-Zollstation; 22.05.2007: Dornburg; 16.10.2006: Haselbach; 30.05.2005: Ent-
nahmestelle. Die Amplifikation erfolgte mit dem Primerpaar Ar109F/Ar915R und den im Kapitel 
3.2.5.2 angegebenen PCR-Bedingungen.  
3.2.5.8.3 dsrAB Klonbanken Sulfatreduzierer 
Sulfatreduzierende Mikroorganismen stellen keine phylogenetische Gruppe dar, sodass zur Charak-
terisierung ihrer Population die Analysen auf der Klonierung und Sequenzierung der dissimilatori-
schen Sulfitreduktase basierten. Das dsrAB Gen wurde in die Teilbereiche DSR1F/DSR2R und 
DSR2F/DSR4R unterteilt und mit den gleichnamigen Primern amplifiziert (vgl. Kap. 3.2.5.2). Für 
die Klonierung und Sequenzierung der sulfatreduzierenden Mikroorganismen aus dem Odertal 
wurden die Proben ausgewählt, die nach Überprüfen der Sulfatkonzentration im Porenwasser der 
Sedimentproben, die größte Sulfatreduktion aufzeigten. Somit wurden die Proben vom 23.10.2007 
ausgewählt und vom Anglerteich und Bogengraben jeweils der 3. Sedimenthorizont und von der 
Oder-Zollstation der 2. Sedimenthorizont untersucht. 
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3.2.5.9 Pyrosequenzierung 
Um die bakterielle Biozönose mit Hilfe der Pyrosequenzierung zu beschreiben, konnte je eine Pro-
be der Probenahmestellen des Odertals: Anglerteich, Bogengraben, Oder-Zollstation (28.07.2008) 
und von der Talsperre Saidenbach: Haselbach (14.07.2008) und Entnahmestelle (21.09.2009) ana-
lysiert werden. Für die Amplifikation wurde die V4 bis V6 Region der 16S rRNA ausgesucht und 
mit den spezifischen Primern U529F und E1115R (vgl. Tabelle 3-1) amplifiziert. Für die Amplifi-
kation wurden je Probe drei 50 µl Standard-PCR-Reaktionsansätze pipettiert und die PCR unter 
den in Tabelle 3-12 angegebenen Bedingungen durchgeführt. Die PCR-Produkte wurden anschlie-
ßend mit dem MSB® Spin PCRapace Kit (Invitek) nach Angaben des Herstellers aufgereinigt. Das 
Amplifikat wurde in EB-Puffer eluiert und seine DNA-Konzentration photometrisch bestimmt. Die 
Sequenzierung erfolgte direkt durch die Firma Eurofins MWG GmbH (Ebersberg).  
3.2.6 Bioinformatische Analysen 
3.2.6.1 Bearbeitung der Sequenzen 
16S rDNA Sequenzen 
Sequenzen, die durch Sanger-Sequenzierung generiert wurden, wurden mit dem Programm Finch 
TV [21] zunächst editiert. Anschließend wurden die Sequenzen, der Klonbanken, auf Vektorkonta-
minationen mit dem Programm VecScreen [22] und auf das Vorhandensein von Chimären mit dem 
Programm Bellerophon [23], hin überprüft. Nachfolgend wurden alle editierten Sequenzen zu Se-
quenzen in den Datenbanken des National Center for Biotechnology Information (NCBI) [24] mit 
dem Programm Blastn (Altschul et al. 1990) und des ribosomal database projects (rdp, release 10, 
rdp Classifier [25]) verglichen und die nächsten Verwandten notiert sowie exemplarisch Referenzse-
quenzen aus dem NCBI bzw. von rdp heruntergeladen. Anhand der Daten aus dem Sequenzab-
gleich mit den Datenbanken NCBI und rdp wurden die Sequenzen in phylogenetische Gruppen 
eingeteilt. Die prozentualen Anteile der Sequenzen einer phylogenetischen Gruppe zur Gesamtse-
quenzzahl einer Probe wurden mit einem Säulendiagramm grafisch dargestellt. Für sich anschlie-
ßende Analysen wurden die editierten Sequenzen in Gruppen, sogenannte „operational taxonomic 
units“ (OTUs) eingeteilt, wofür Sequenzen mit einer Sequenzhomologie von ≥ 97 % in eine Grup-
pe sortiert wurden. Dafür wurden die Sequenzen mit dem Pyro-Aligner des Online-
Programmpaketes des ribosomal database projects (rdp, release 10) [26] aliniert. Im Anschluss wur-
de das erzeugte Alignment mit dem Programmpaket von rdp für die Erstellung einer Spaltenbasier-
ten Distanzmatrix verwendet, wobei das Programm das Jukes Cantor Distanzmodell nutzte. Die 
erhaltene Matrixdatei wurde schließlich in dem Programm Mothur [27] für die Berechnung der 
OTUs genutzt. Weitere phylogenetische und statistische Analysen der Sequenzen können den nach-
folgenden Kapiteln entnommen werden.  
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dsrAB Sequenzen 
Die dsrAB Sequenzen wurden ebenfalls wie im obigen Abschnitt „16S rDNA Sequenzen“ zunächst 
editiert. Alle editierten Sequenzen wurden mit den Sequenzen der Datenbank des NCBI unter Ver-
wendung des Programms Blastn (Altschul et al. 1990) abgeglichen. Die Sequenzen wurden so zu 
Taxa zugeordnet und der prozentuale Anteil eines Taxons in einem Säulendiagramm grafisch dar-
gestellt. Eine Einteilung der Sequenzen in „operational taxonomic units“ sollte ebenfalls erfolgen. 
Um ein Alignment mit anschließender Berechnung der OTUs durchführen zu können, musste zu-
nächst eine Datenbank aus dsrAB Referenzsequenzen erstellt werden. Hierfür wurden aus der Da-
tenbank des NCBI ca. 200 dsrAB Sequenzen überwiegend kultivierter Mikroorganismen herunter-
geladen. Die Referenzsequenzen wurden mit Hilfe des Programms Muscle (Edgar 2004) aliniert. 
Das Alignment der Referenzsequenzen wurde nachfolgend im Programm Mothur [27] als Template-
datenbank verwendet um die dsr Klonbanksequenzen zu alinieren. Nach anschließender Berech-
nung einer Distanzmatrix und Clusterung nach der Methode „furthest“ wurden die Sequenzen in 
OTUs gruppiert, wobei Sequenzen mit einer Homologie ≥ 97 % in ein OTU sortiert wurden. Nach-
folgend durchgeführte OTU basierte statistische Analysen sind im Kapitel 3.2.7.1 beschrieben. 
Sequenzen aus der Pyrosequenzierung 
Die Nachbearbeitung der Pyrosequenzdaten erfolgte aufgrund des hohen Datenaufkommens auto-
matisiert mit dem Programmpaket Mothur. Dabei wurde zuerst die mit dem Primer angefügte Tag-
Sequenz entfernt. Anschließend wurden die Sequenzen selektiert, die die richtige Primersequenz 
trugen, mindestens 80 bp maximal aber 550 bp lang waren, keine unidentifizierten Nukleotide 
(N’s) und maximal 8 bp lange Homopolymere enthielten. Die so ausgewählten Sequenzen wurden 
für weitere Analysen auf das Vorhandensein von Chimären überprüft. Nachfolgend wurden wie im 
Abschnitt „16S rDNA Sequenzen“ beschrieben die Sequenzen mit dem Pyro-Programmpaket von 
rdp aliniert und eine Spalten basierte Distanzmatrix errechnet, die nachfolgend für die Gruppierung 
der Sequenzen in OTUs mit dem Programmpaket Mothur verwendet wurde. Dabei wurden Se-
quenzen mit einer Sequenzhomologie ≥ 97 % in ein OTU gruppiert. Ausgehend von der Einteilung 
in diese OTUs erfolgte die Beurteilung des Artenreichtums durch u.a. die Berechnung der Alpha- 
und Beta-Diversitätsindizes sowie sogenannter „hypothesis testing approaches“ (vgl. Kap. 3.2.7.1). 
3.2.6.2 Phylogenetische Analyse von Sequenzdaten 
16S rDNA Sequenzen wurden zuvor wie im Kapitel 3.2.6.1 bearbeitet. Gespeicherte Referenzse-
quenzen und Probensequenzen, die für die Erstellung eines phylogenetischen Stammbaumes ver-
wendet werden sollten, wurden in das Onlineprogrammpaket von rdp hochgeladen. Dabei wurden 
die Sequenzen automatisch aliniert. Anschließend wurden alinierte Sequenzen mit Hilfe des Pro-
gramms TreeBuilder (Bruno et al. 2000) von rdp für die Berechnung eines phylogenetischen Bau-
Material und Methoden 
64 
mes genutzt. Dabei nutzt rdp den Algorithmus Weighbor, einen gewichteten Neighbor Joining Al-
gorithmus mit 100 Bootstrap Wiederholungen. Die erstellten phylogenetischen Bäume wurden 
anschließend exportiert und mit Hilfe des Programmpaketes Mega [28] (v 4.1, (Tamura et al. 2007) 
editiert und kollabiert. 
3.2.7 Statistische Analysen 
3.2.7.1 Abschätzung des Artenreichtums - Berechnung von Diversitäts-
indizes 
Für Biodiversitätsstudien ist es üblich verschiedene Algorithmen anzuwenden, die zum einen die 
Abdeckung der erfassten Biodiversität darstellen als auch den ermittelten Artenreichtum einer Pro-
be bewerten. Für den Vergleich der Biodiversitäten verschiedener Proben eines Habitats werden 
Indizes berechnet die beispielsweise die Ähnlichkeit durch Überlappung der beobachteten Popula-
tionen erklären. Diese Analysen beruhen zumeist auf der Häufigkeit identifizierter Spezies in einer 
Probe, also beispielsweise der Anzahl Sequenzen in einem OTU je Probenahmestelle. Zu diesen 
Analysen gehören: die Anzahl OTUs je Probe, die „Rarefaction“ Kurven, der Index „Coverage“, 
die „Richness“- und Diversitätsindizes: nicht parametrischer Shannon (Chao & Shen 2003), Simp-
son (Simpson 1949), ACE (Chao & Lee 1992), der sogenannten Alpha-Diversitätsindizes sowie die 
Angabe gemeinsamer OTUs, der Beta-Diversitätsindizes: „shared“ ACE und Chao1 und die Be-
rechnung der Gemeinschaftsüberlappung Jabund (Chao et al. 2006) und der strukturellen Gemein-
schaftsähnlichkeit θYC (Yue & Clayton 2005).  
Zusätzliche Ansätze, sogenannte „hypothesis testing approaches“, beruhen wiederum auf der Aus-
wertung einer erstellten Phylip Matrix bzw. des daraus errechneten „Neighbor joining (NJ) Trees“ 
z.B. ∫-LIBSHUFF (Schloss et al. 2004), „weighted“ und „unweighted“ UniFrac (Lozupone & 
Knight 2005). All die genannten Analysen wurden mit in dem Programmpaket Mothur (Schloss et 
al. 2009) implementierten Befehlen ausgeführt. 
3.2.7.2 Clusteranalysen der T-RFLP und DGGE Daten 
Für die Auswertung und Darstellung der mit den Fingerprintsystemen ermittelten Populationsstruk-
turen und deren Dynamik wurden Clusteranalysen der jeweiligen Datensätze mit dem Programm 
Bionumerics v6.0 (Applied Maths) durchgeführt. Dafür wurden für die ausgewählten Proben zuerst 
Ähnlichkeitsmatrizes errechnet, wobei für T-RFLP/Arisa/LH Daten diese nach dem Pearson Korre-
lationskoeffizienten (Gleichung 3-1) und für die DGGE Daten nach dem Dice Koeffizienten 
(Gleichung 3-2) errechnet wurden. Die Analyse der dsrAB DGGE Gele erfolgte aufgrund der gro-
ßen Anzahl zum Teil überlagerter Banden kurvenbasiert, so dass auch hier für die Berechnung der 
Ähnlichkeitsmatrix der Pearson Korrelationskoeffizient verwendet wurde. 

























Dendrogramme wurden anschließend auf der Basis dieser Matrizes nach der Clustermethode „Un-
weighted Pair Group Method with Arithmetic Mean“ (UPGMA) errechnet.  
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4. Ergebnisse und Diskussion 
4.1 Beschreibung der untersuchten Sedimente durch Analy-
se der chemisch-physikalischen Umweltfaktoren 
Die chemisch-physikalischen Messdaten Wassertemperatur, Sauerstoffkonzentration, Sauerstoffsät-
tigung, pH-Wert und Leitfähigkeit, die im Wasser über dem Sediment während der Probenahmen 
an Anglerteich, Bogengraben und Oder-Zollstation, sowie in Dornburg und im Haselbach gemessen 
wurden, sind in Tabelle 4-1 zusammengefasst.  
 
Tabelle 4-1: Zusammenfassung der gemessenen chemisch-physikalischen Parameter im überstehenden Wasser 








































21,9 11,4 12,1 
O2 [mg/L] 3,49 n.g. 8,69 8,09 6,99 3,74 5,1 8,96 13,32 
O2 [%] 42,0 n.g. 84,9 91,0 58,6 38,6 55,6 81,3 124,1 
pH 7,86 7,58 7,75 7,95 7,66 7,52 7,7 7,87 8,29 




Wassertemp. [°C] 20,5 9,6 14,3 
n.b. n.b. 




21,4 10,3 12,0 
O2 [mg/L] 0,02 n.g. 6,06 0,12 2,32 11,83 4,73 0,32 1,18 13,04 
O2 [%] 0,22 n.g. 59,2 1,5 18,4 87,6 48,0 2,5 10,5 120,6 
pH 7,18 7,26 7,54 6,9 7,34 8,02 7,51 7,22 7,01 8,42 




Wassertemp. [°C] 24,8 11,5 15,2 
n.b. n.b. 




24,4 12,4 11,9 
O2 [mg/L] 9,7 n.g. 12,88 14,17 11,20 11,83 13,39 13,01 12,15 22,00 
O2 [%] 106,7 n.g. 127,6 160,3 98,7 87,7 139,6 156,0 112,5 204 
pH 8,8 8,2 8,72 8,92 8,17 7,98 8,86 8,87 8,65 8,43 
Leitfähigkeit [µS/cm] 641 931 735 884 874 736 705 1181 n.g. 717 
Haselbach 
(H) 
Wassertemp. [°C] 6,90 8,8 n.g. 
n.b. 






O2 [mg/L] 0,03 0,21 n.g. 2,01 0,03 9,19 11,24 2,29 0,56 
O2 [%] 0,10 2,0 n.g. 18,20 0,30 88,70 98,20 20,60 7,90 
pH 6,91 7,25 n.g. 6,87 7,06 7,23 7,23 6,85 6,95 




n.b. n.b. n.b. 
20,1 
n.b. n.b. n.b. n.b. n.b. 
16,1 
n.b. n.b. n.b. n.b. 
O2 [mg/L] 10,70 6,87 
O2 [%] 117,7 58,4 
pH 8,10 5,82 
Leitfähigkeit [µS/cm] 1017 982 
n.g.: nicht gemessen; n.b.: nicht beprobt; Wassertemp.: Wassertemperatur 
 
Die Habitate der Talsperre Saidenbach und des Nationalparks „Unteres Odertal“ unterschieden sich 
in der Art ihres Wasserkörpers. An der Probenahmestelle Haselbach in der Talsperre Saidenbach, 
kann der Wasserkörper durch mögliche Wechsel zwischen Stagnationsphasen im Winter/Sommer 
und Zirkulationsphasen im Frühjahr oder Herbst charakterisiert werden. Im Odertal wurden drei 
verschiedenen Typen von Wasserkörpern für die Untersuchungen in dieser Arbeit ausgewählt, wo-
bei keiner von Ihnen eine stabile Schichtung aufgrund zu geringer Wassertiefen (ca. 2 m) bzw. der 
Ergebnisse und Diskussion 
67 
starken Strömung (Oder-Zollstation) ausbilden kann. Zusätzlich ist hier der Einfluss durch die 
kontrollierten jährlich auftretenden Flutungen mit Oderwasser zu berücksichtigen. In Dornburg 
zeigte der untersuchte See zwar auf Grund seines Profils die Voraussetzungen für eine Schichtung 
bzw. Zirkulation. Dies konnte jedoch anhand der zwei durchgeführten Probenahmen nicht festge-
stellt werden. Zusätzlich zu der Art des Wasserköpers wirken sich die chemisch-physikalischen 
Charakteristiken eventueller Zuflüsse sowie das Grundgestein entscheidend auf die chemisch-
physikalischen Parameter aus. Insbesondere hinsichtlich der Wasserparameter Sauerstoffgehalt 
(Sauerstoffsättigung) und Leitfähigkeit unterschieden sich die untersuchten Probenahmestellen.  
Die Sauerstoffsättigung variierte am Haselbach in Relation zu Stagnations- oder Zirkulationspha-
sen von sauerstoffreich bis nahezu anoxisch. Ebenso variierten die Sauerstoffkonzentrationen am 
Bogengraben im jährlichen Verlauf. Die geringen Sauerstoffwerte während der Sommermonate 
wurden durch die Bedeckung des Wasserkörpers mit Wasserlinsen (Lemna minor) verstärkt. Somit 
wurde während dieser Zeit fast kein Sauerstoff eingetragen, da einerseits das Phytoplankton-
wachstum durch Beschattung gehemmt wurde und andererseits der Eintrag atmosphärischen Sauer-
stoffs stark vermindert wurde. Die Sauerstoffsättigung variierte am Anglerteich im jährlichen Ver-
lauf mit zunehmenden Werten vom Frühjahr zum Sommer. Ein Anstieg der Sauerstoffsättigung 
könnte auch auf eine erhöhte photosynthetische Aktivität durch Phytoplankton im Sommer im Ver-
gleich zum Frühjahr zurückgeführt werden, da sich die euphotische Zone beispielsweise vom Mai 
2008 mit 1,6 m auf 2,4 m im Juli vergrößerte. Es konnten nie anoxische Bedingungen wie am Bo-
gengraben gemessen werden. An der Oder-Zollstation wurden hohe Sauerstoffwerte gemessen, 
diese begründen sich in der hohen Photosyntheseaktivität des Phytoplanktons während der mittäg-
lichen Messzeiten, so dass zu allen Messungen oxische Bedingungen festgestellt werden konnten 
und eine Sauerstoffsättigung von 88 % nicht unterschritten wurde. Die jährliche Entwicklung der 
Sauerstoffkonzentration in der Oder entspricht der am Anglerteich beschriebenen. Sauerstoff war in 
Dornburg zu beiden Probenahmen messbar.  
Hinsichtlich der gemessenen Leitfähigkeit erreichte die Probenahmestelle Dornburg mit ca. 
1000 µS/cm durchschnittlich die höchsten Werte. Die Durchschnittswerte der Oder-
Probenahmestellen lagen mit µS/cm: A: 786, B: 850, O: 822 deutlich darunter, waren aber wesent-
lich höher als der Elektrolytgehalt in der Talsperre Saidenbach mit durchschnittlich H: 245 µS/cm. 
Die hohe Leitfähigkeit in Dornburg resultiert aus dem erhöhten Salzeintrag durch die Saale in die 
Elbe (vgl. Kap. 2.3). Die Leitfähigkeit war am Haselbach besonders gering, da einerseits salzreiche 
Zuflüsse fehlen und der Haselbach durch sein elektrolytarmes Grundgestein Gneis charakterisiert 
werden kann, was sich in der geringen Leitfähigkeit widerspiegelt. Der durchschnittliche pH Wert 
lag im Haselbach mit 7,04 ebenfalls unter denen der Stellen im Odertal von B: 7,44; A: 7,79 und O: 
8,56. Die pH-Werte in Dornburg waren 8,1 bzw. 5,8. Sowohl der pH Wert als auch die Leitfähigkeit 
variierten im Jahresverlauf im Haselbach nur wenig. Im Odertal schwankten beide Werte deutli-
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cher, wobei die Leitfähigkeit an allen Stellen im Jahresverlauf bis zum Sommer zunahm und bis 
zum Herbst nur geringfügig sank, bis sie im Frühjahr wieder deutlich geringere Werte erreichte. In 
diesem Zusammenhang sind die auftretenden hohen Sauerstoffsättigungen bei gleichzeitig hohen 
pH Werten insbesondere in der Oder-Zollstation in den Juli Probenahmen und in Dornburg im Mai 
2007 auffällig. Dies lässt auf eine hohe Photosyntheseaktivität schließen, da bei steigender photo-
synthetischer Aktivität das Gleichgewicht aus Kohlensäure, Kohlendioxid und Hydroxid-Ionen, hin 
zum Kohlendioxid verschoben wird. Kohlendioxid wird durch photosynthetische Aktivität entzo-
gen und die Hydroxid-Ionen häufen sich an, wodurch der pH-Wert ansteigt.  
Neben den beschriebenen unterschiedlichen chemisch-physikalischen Wasserparametern wurden 
chemische Umweltfaktoren im Sediment und dessen Porenwasser bestimmt. In Abbildung 4-1 bis 
Abbildung 4-6 sind die errechneten Mittelwerte und Standardabweichungen (gestrichelte graue 
horizontale Linien) aus allen Messungen der einzelnen chemischen Parameter aus Porenwasser und 
Sediment in Abhängigkeit von der Sedimenttiefe dargestellt. Dabei enthält ein Diagramm jeweils 
einen der folgenden Parameter: Wassergehalt (%FM), Organische Substanz (%TM) ermittelt als 
Glühverlust, T-PO4-P (mg/gTM), SRP (mg/L), NH4 (mg/L), DOC (mg/L), DIC (mg/L), SO42-
 (mg/L), S2- (mg/gTM), NO3- (mg/L), NO2- (mg/L), Cl- (mg/L), Fe (mg/L), Mn (mg/L). Die jeweili-
gen Einzelwerte sind im Anhang in Tabelle A 1 bis Tabelle A 14 zu finden. Neben den zwischen 
den Probenahmestellen variierenden Fließeigenschaften, Wassertiefen und chemisch-
physikalischen Wasserparametern zeigten die Stellen unterschiedliche Sedimentcharakteristiken, 
die sich einerseits in der Sedimentfarbe (Redoxzustand), andererseits in variierenden chemischen 
Parametern besonders Chlorid, DIC, Ammonium, Gesamtphosphat- und Sulfat unterschieden.  
In Anlehnung an Abbildung 3-3 zeigten die Sedimentkerne vom Haselbach typischerweise eine 
Schichtung aus einer ca. 1,5 cm dicken hellbraunen Lage auf einem sonst dunkelbraunen Kern. Das 
Haselbach Sediment besaß zudem unter den untersuchten Probenahmestellen den höchsten Wasser-
anteil (Abbildung 4-1). Die Kerne vom Anglerteich waren generell gleichmäßig dunkelbraun. Die 
Bogengrabenkerne waren im Sommer und Herbst nicht sichtbar geschichtet einheitlich schwarz. 
Hingegen zeigten sie im Frühjahr auf einem schwarzen Kern eine hellbraune Schicht. Die Kerne 
aus der Oder waren hellbraun. Die Kerne aus Dornburg wurden 2007 und 2008 an unterschiedli-
chen Stellen genommen. Die Kerne aus dem Jahr 2007 waren sehr kurz und bestanden aus einer 
lockeren oberen Schicht, gefolgt von einer sandigen und schließlich tonigen unteren Schicht, so-
dass z.T. sehr wenig Porenwasser gewonnen werden konnte. Die Kerne aus dem Jahr 2008 
(Abbildung 3-3) zeigten eine ca. 2 bis 3 cm starke hellbraune Schicht auf einem sonst dunkelbrau-
nen Kern.  
Zu den Grundcharakteristiken der Sedimente zählen neben Sedimentfarbe auch der Wassergehalt 
und der Gehalt an organischer Substanz (Abbildung 4-1).  





Abbildung 4-1: Durchschnittswerte des Wassergehalts und der organischen Substanz in den einzelnen Sedi-
mentschichten aller Probenahmestellen.  
 
Der Wassergehalt nimmt auf Grund der dichteren Packung der Sedimentbestandteile mit zuneh-
mender Tiefe an allen Stellen ab. Eine abnehmende Wassermenge konnte zwischen den Probenah-
mestellen von Haselbach, über Anglerteich, Bogengraben, Oder-Zollstation festgestellt werden. Die 
Wassergehalte in Dornburg lagen in den beiden obersten Sedimenthorizonten zwischen Bogengra-
ben und Oder-Zollstation und in dem 4. (3-4 cm) und 5. (4-5 cm) Horizont deutlich unter den Wer-
ten der Oder. Am Anglerteich war der durch Glühverlust ermittelte Gehalt an organischer Substanz 
in allen Sedimenthorizonten am höchsten und nahm mit zunehmender Sedimenttiefe kaum ab. 
Hingegen zeigten Haselbach und Dornburg eine deutliche Reduktion der organischen Substanz mit 
Anstieg der Sedimenttiefe. Beide Stellen enthielten in den oberen drei Horizonten deutlich mehr 
organisches Material als Bogengraben und Oder-Zollstation, jedoch weniger als Anglerteich.  
An Bogengraben und an der Oder-Zollstation nahm der Anteil organischer Substanz vom 1. zum 2. 
Horizont ab, stieg bis zum 4. Horizont auf das Haselbach Niveau und sank bis zum 5. Horizont 
wieder. Die größte Reduktion der organischen Substanz zeigte Dornburg vom 3. zum 5. Sediment-
horizont. Zeitliche Schwankungen im Wassergehalt und im Gehalt der organischen Substanz zeig-
ten keinen jahreszeitlichen Zusammenhang.  
Ein für Mikroorganismen wichtiger Energielieferant sind Kohlenstoffverbindungen, der in aquati-
schen Systemen in gelöster oder partikulärer Form, organisch gebunden oder anorganisch als CO2 
bzw. HCO3- oder CO32- vorliegt (Uhlmann & Horn 2001). Der gelöste organische Kohlenstoff 
(DOC) ist eine wichtige Kenngröße zum Vergleich von Gewässern, da er mit dem Trophiegrad 
korreliert (Maaßen 2003). Der assimilierbare Anteil des DOC (AOC) wird von Bakterien, insbe-
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schwer abbaubare Substanzen wie die Fulvosäuren und Huminsäuren. Der DIC stellt insbesondere 
für die Photosynthese aber auch für hydrogenotrophe methanogene Archaea eine wichtige C-Quelle 
dar. Der DIC stieg mit Ausnahme von Dornburg ausgehend vom überstehenden Wasser mit zuneh-
mender Sedimenttiefe an (Abbildung 4-2). Auffällig sind die ähnlichen DIC Konzentrationen im 
überstehenden Wasser im Odertal und Dornburg, die sich im Sediment deutlicher voneinander 
unterscheiden. Die DIC Werte von Haselbach lagen immer unterhalb der Werte der anderen Probe-
nahmestellen und zeigten eine geringe Standardabweichung. Die höchsten DIC Werte konnten an 
der Oder-Zollstation gefolgt von Anglerteich und Bogengraben gemessen werden. Der durch-
schnittliche Gehalt an gelöstem organischen Kohlenstoff im überstehenden Wasser war mit ca. 
10 mg/L am Haselbach am geringsten und nahm über Oder-Zollstation (11 mg/L), Dornburg zu 





Abbildung 4-2: Mittelwerte und Standardabweichungen der gelösten Kohlenstoffspezies separiert nach Ge-
samt-, anorganischem- und organischem Kohlenstoff (DTC, DIC, DOC) im überstehenden Wasser (-1) und im 
Porenwasser der jeweiligen Sedimenthorizonte.  
 
Der Gehalt an DOC war im Sediment höher als im überstehenden Wasser, stieg mit zunehmender 
Sedimenttiefe jedoch nur noch an der Oder-Zollstation an. Die gemessenen DOC Konzentrationen 
resultieren sicherlich hauptsächlich aus der Phytoplanktonproduktion und deren anschließendem 
Abbau. Die hohen Werte an der Oder-Zollstation können zum einen aus einer hohen Primärproduk-
tion als auch aus einem erhöhten Anteil an Ligninsulfonsäuren aus Abwassereinleitungen der fluss-
aufwärts gelegenen Papierindustrie in Schwedt resultieren (Uhlmann & Horn 2001). Die DIC und 
DOC Werte schwankten im jahreszeitlichen Verlauf am Haselbach kaum, ebenso wie der DOC im 
Odertal, abgesehen von einem deutlich erhöhten Wert an der Oder-Zollstation im Juli 2007. Hinge-
gen zeigten die DIC Werte ähnlich der Leitfähigkeit jahreszeitliche Schwankungen, in dem die DIC 
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Chlorid stellt einen Bestandteil der Leitfähigkeit dar, dessen Gehalt in Gewässern maßgeblich von 
klimatischen Bedingungen und anthropogen bestimmt wird. Niederschläge führen zu einer erhöh-
ten Verwitterung von Gesteinen und terrestrischen Arealen. Zusätzlich führen industrielle Abwässer 
und die durch starke Niederschläge verursachten Abschwemmungen industrieller Anlagen zu einem 
erhöhten Import von Salzen in Gewässer. Damit wird auch deutlich, warum die Chloridwerte an 
den Probenahmestellen im Odertal deutlich höher waren als in Dornburg und am Haselbach 
(Abbildung 4-3). Eine Änderung der Chloridwerte mit zunehmender Sedimenttiefe konnte nicht 
festgestellt werden. Der Chloridgehalt am Haselbach veränderte sich zeitlich kaum. An den Oder-
Probenahmestellen konnten die Höchstwerte in den Sommermonaten zeitgleich mit den Nieder-





Abbildung 4-3: Mittelwerte und Standardabweichungen des Ammoniumstickstoffs und des Chloridgehalts im 
überstehenden Wasser (-1) und im Porenwasser der jeweiligen Sedimenthorizonte. 
 
Ammonium ist neben Nitrat und Nitrit für autotrophe Organismen ohne Nitrogenase eine wichtige 
Stickstoffquelle (Lampert & Sommer 1999). Gleichzeitig ist Ammonium ein Maß für den biologi-
schen Abbau organischer Stickstoffverbindungen, z.B. Proteine während der Ammonifikation. 
Damit ist Ammonium ein Indikator für nicht oder unzureichend gereinigte kommunale oder land-
wirtschaftliche Abwässer[29]. Steht im Sediment genügend Sauerstoff zur Verfügung, wird während 
der Nitrifikation Ammonium zu Nitrat oxidiert (Lampert & Sommer 1999). Unter sauerstofffreien 
Bedingungen wird Ammonium angehäuft, was die steigenden Ammoniumgehalte der untersuchten 
Probenahmestellen mit zunehmender Sedimenttiefe erklärt (Abbildung 4-3). Im überstehenden 
Wasser lagen die Ammoniumwerte (NH4-N) mit durchschnittlich unter 1 mg/L in Dornburg, Hasel-
bach und Anglerteich unter den Werten von Bogengraben (1 mg/L) und Oder-Zollstation (2 mg/L). 
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der Jahreszeit und temporären Schwankungen des Ammoniumgehaltes konnte nicht beobachtet 
werden.  
Neben Stickstoff kann Phosphor ein wachstumslimitierender Nährstoff sein. In der Talsperre Sai-
denbach ist dies nachweislich der Fall (Petersohn 1988). Phosphor ist zu dem essenziell für den 
Energiestoffwechsel (ATP) und notwendig für die Zellstruktur aller Organismen (RNA, DNA, 
Phospholipide) (Giri et al. 2005). Die gemessenen Gesamtphosphatwerte (Abbildung 4-4) im Se-
diment der Probenahmestelle Bogengraben waren am höchsten (2,3 bis 2,8 mg/gTM) im Vergleich 






Abbildung 4-4: Mittelwerte und Standardabweichungen der Gesamtphosphorkonzentration (T-PO4-P) im Se-
diment und des Anteils des gelösten reaktiven Phosphors (SRP) im überstehenden Wasser (-1) und im Porenwas-
ser der jeweiligen Sedimenthorizonte. 
 
Ein halbes Milligramm niedriger waren die Werte im Haselbach. In Dornburg schwankten die Wer-
te zwischen 0,5 und 1,2 mg/gTM. Am Haselbach, Anglerteich und Oder-Zollstation blieben die 
Gehalte an Gesamtphosphat mit zunehmender Sedimenttiefe relativ konstant. Am Bogengraben, 
sanken sie vom 1. bis zum 3. Sedimenthorizont und stiegen zum 5. Sedimenthorizont wieder an. 
In Dornburg nahm der Gehalt an Gesamtphosphat stetig ab. Die Schwankungen an allen Probe-
nahmestellen innerhalb des Untersuchungszeitraums waren relativ stark, zeigten aber keinen Zu-
sammenhang zu Jahreszeiten oder Zirkulationsphasen.  
Der gelöste reaktive Phosphor (SRP) stellt die für Bakterien und Algen verfügbare Phosphorfrakti-
on dar. Der SRP Gehalt nahm nur in Dornburg ausgehend vom überstehenden Wasser bis zum 5. 
Sedimenthorizont kontinuierlich zu. Im Haselbach, Bogengraben und Oder-Zollstation blieben die 
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(Abbildung 4-4). Am Anglerteich wurden die höchsten durchschnittlichen SRP Konzentrationen 
gemessen, die vom überstehenden Wasser bis zum 2. Horizont zunahmen, zum dritten Horizont 
sprunghaft sanken und anschließend wieder anstiegen. Schwankungen dieser Werte innerhalb eines 
Jahres waren insbesondere auf Phytoplanktonblüten mit SRP Maxima in den Sommermonaten 
zurückzuführen, da organisch gebundener Phosphor (partikulär) durch mikrobielle Aktivität in SRP 
umgesetzt wird.  
Bei dem gemeinsamen Vergleich der ermittelten durchschnittlichen SRP und Ammonium Werte aus 
allen Sedimenthorizonten fällt der hohe Gehalt an Ammonium bei einem gleichzeitigen relativ 
geringen Gehalt an gelöstem reaktiven Phosphat an Bogengraben (SRP: ca. 0,06 mg/L; Ammo-
nium: ca. 10 mg/L) und Oder-Zollstation (SRP: ca. 0,07 mg/L; Ammonium: ca. 20 mg/L) auf. Ver-
gleicht man diese Werte mit Daten einer Kläranlage so kann man am Beispiel der Kläranlage Leip-
zig-Rosenthal (Wolf 2005) mit den folgenden Durchschnittswerten für Ammonium: Kab: 
10,2 mg/L; Kzu: 42,9 mg/L und für gelöstes reaktives Phosphat: Kab: 0,15 mg/L; Kzu: 3,2 mg/L, 
sehen, dass die gemessenen Werte von Bogengraben und Oder-Zollstation für Ammonium über 
dem Bereich des Kläranlagenablaufs und die SRP Konzentrationen unter den Werten des Kläranla-
genablaufs liegen. Diese Konstellation deutet auf einen hohen Eintrag von Abwässern, die nicht 
weitergehend gereinigt werden, d.h. es erfolgt keine Stickstoffelimination. Beispiele dafür können 
industrielle Abwässer sein oder es wird Gülle in das Oderwasser eingetragen. 
Heterotrophe Mikroorganismen gewinnen Energie durch aerobe Atmung von organischem Materi-
al, bei dem Elektronen auf Sauerstoff, dem Stoff mit dem höchsten Redoxpotential, übertragen 
werden. Ist der Sauerstoffverbrauch größer als dessen Nachlieferung, werden alternative Elektro-
nenakzeptoren genutzt. Dies kann einerseits in geschichteten Seen der Fall sein, andererseits auch 
im Sediment von Fließgewässern, wo der Sauerstoff jeweils nur wenige Millimeter tief eindringen 
kann. Somit lässt sich mit der ins Sedimenttiefe und einer Abnahme des Redoxpotentials eine Se-
quenz biogeochemischer Reaktionen ausgehend vom aeroben Abbau über die Denitrifikation, Ei-
sen- und Manganreduktion und Sulfatreduktion hin zur Methanbildung erwarten (vgl. Kap. 1.2). Je 
nach ablaufendem biogeochemischen Prozess ergibt sich eine Zonierung des Sedimentes in einzel-
ne Schichten mit spezifisch dominierenden mikrobiellen Prozessen, wobei beispielsweise die Me-
thanbildung ablaufen kann, wenn kein in Nitrit/Nitrat oder Sulfat gebundener Sauerstoff mehr vor-
liegt (Liu & Whitman 2008).  
Die Akkumulation von Nitrit in terrestrischen oder aquatischen Ökosystemen ist sehr selten (Kelso 
et al. 1997). Laut der EG-Richtlinie 78/695/EEC zum Schutz und zur Verbesserung der Qualität 
von Süßgewässern für den Fischbestand liegen die Richtwerte für Salmonidengewässer bei 3 – 
9 µg/L. Für Trinkwasser liegen die Maximalwerte der EG-Richtlinie 80/77/EEC bei 30 µg/L. Ein 
Grenzwert für die ökologische Toxizität liegt bei über 0,3 mg/L NO2-N(Hamm 1991).  








Abbildung 4-5: Mittelwerte und Standardabweichungen der Konzentrationen an Nitrit- und Nitrat-Stickstoff 
sowie an Sulfat-Schwefel im überstehenden Wasser (-1) und im Porenwasser sowie der Gehalt an Sulfid gemessen 
im Sediment der jeweiligen Sedimenthorizonte. 
 
Im überstehenden Wasser wurden mit durchschnittlich 0,5 mg/L Nitrit-N am Bogengraben, 
0,35 mg/L am Anglerteich, 0,22 mg an der Oder-Zollstation deutlich erhöhte Werte gemessen 
(Abbildung 4-5). Die erhöhten Durchschnittswerte resultieren aus einzelnen zumeist im Frühjahr 
und Herbst auftretenden hohen Nitritwerten im überstehenden Wasser im Oder-Nationalpark. Im 
Jahresverlauf wechselten sich so nitritfreie und nitritreiche Monate ab. Im Haselbach war Nitrit in 
allen untersuchten Monaten im überstehenden Wasser nachweisbar, das aber mit dem zweiten Se-
dimenthorizont meist aufgezehrt war. Im Interstitialwasser war Nitrit nur noch an der Oder-
Zollstation nachweisbar, wobei hier mit steigender Sedimenttiefe Nitrit zunehmend akkumulierte. 
Nitrit ist ein Intermediat aus der Denitrifikation als auch aus der Nitrifikation. 
Die Anhäufung von Nitrit resultiert zumeist aus einer unvollständigen Nitrifikation (Burns et al. 
1996), die durch hohe Ammoniumgehalte, hohen pH-Wert und einen niedrigen Sauerstoffgehalt 
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sondere in den Sommermonaten zu. Bei einem hohen pH-Wert verschiebt sich das Ammoniak-
Ammonium Gleichgewicht, mit einem zunehmenden Anteil an Ammoniak. Eine Anhäufung von 
Ammoniak hemmt die Nitratation, jedoch nicht die Nitritation, wodurch Nitrit angehäuft wird. 
Die durchschnittlichen Gehalte an Nitrat (NO3-N) zeigten die höchsten Werte im überstehenden 
Wasser im Haselbach, wo ein deutlicher Zusammenhang dieser Werte zu Vollzirkulations- und 
Stagnationsphasen zu beobachten war. Nur halb so hohe Werte wurden am Bogengraben und an der 
Oder-Zollstation gemessen (ca. 0,8 mg/L). Unter 0,5 mg/L NO3-N lagen die durchschnittlichen 
Nitratgehalte im überstehenden Wasser am Anglerteich und in Dornburg. Im Interstitialwasser zeig-
ten alle Probenahmestellen im Vergleich zum überstehenden Wasser eine deutliche Reduktion der 
Nitratkonzentration, was auf eine hohe Denitrifikationsrate im obersten Sedimenthorizont schließen 
lässt. Die hier erreichten niedrigen Werte änderten sich mit zunehmender Tiefe kaum. Temporär 
änderten sich die Nitratwerte im Odertal nur wenig. Nur im April 2009 wurden extrem hohe Werte 
gemessen (Tabelle A 10). 
Anhand der Sulfatwerte (Abbildung 4-5) unterschieden sich die untersuchten Probenahmestellen 
deutlicher. Die mit Abstand höchsten durchschnittlichen Sulfatwerte konnten im Sediment der 
Probenahmestelle Dornburg (ca. 90 mg/L SO4-S) festgestellt werden, wo die Sulfatwerte das neun-
fache von Haselbach (ca. 5-10 mg/L SO4-S) betrugen. Die Oderproben ordnen sich in der Reihen-
folge Oder-Zollstation, Bogengraben, Anglerteich vom durchschnittlich höchsten zum niedrigsten 
Wert mit ca. 5-20 mg/L zwischen Haselbach und Dornburg ein. Zusätzlich zu den geringen Sauer-
stoffwerten am Anglerteich deutet auch eine hohe Sulfatreduktion mit zunehmender Sedimenttiefe 
auf die höchste Sauerstoffzehrung unter den Probenahmestellen hin. Diese wird bedingt durch 
Fäulnisprozesse, die aus dem Abbau absterbender Pflanzen z.B. Seerosen resultieren. Wie bereits 
erwähnt, enthielt das Sediment des Anglerteichs die höchste Konzentration an organischer Sub-
stanz. Mit zunehmender Sedimenttiefe, insbesondere Sedimenthorizonte 1 und 2, sanken die Sul-
fatwerte an allen Stellen, was auf eine Aktivität sulfatreduzierender Mikroorganismen schließen 
lässt. In Dornburg, stieg die Sulfatkonzentration ab dem zweiten Sedimenthorizont wieder an. Ge-
ringe Schwankungen dieser Werte innerhalb des Beobachtungszeitraumes zeigten an der Oder ab-
nehmende Tendenzen bis zum Sommer und zunehmende Konzentrationen zum Herbst. Am Hasel-
bach sanken die Sulfatwerte entweder bis zum Sommer oder Herbst und stiegen über die 
Wintermonate wieder an. Die vermutete sulfatreduzierende Aktivität der Mikroorganismen in den 
oberen Sedimenthorizonten müsste eine Akkumulation sulfidischer Verbindungen zur Folge haben 
und sich in ansteigenden Sulfidkonzentrationen widerspiegeln. Das war für alle Probenahmestellen 
bis auf Haselbach und Bogengraben, wo die Sulfidgehalte vom 1. zum 3. Horizont sanken, nach-
weisbar (Abbildung 4-5). Dieser Befund schließt eine Sulfatreduktion nicht aus, sondern lässt die 
mit der verwendeten Nachweismethode nicht erfassbaren schwerlöslichen sulfidischen Verbindun-
gen wie Eisensulfide außer Acht.  
Ergebnisse und Diskussion 
76 
Die Bestimmung des Mangans und Eisens erfolgte mit Hilfe des ICP-AES durch die Messung des 
Gesamtgehaltes dieser Stoffe im Porenwasser. Somit kann nur gelöstes oder kolloidales Mangan 
und Eisen mit einer Größe kleiner als 0,45 µm bestimmt werden. Damit kann keine Aussage über 
die Oxidationsstufe dieser Elemente gemacht werden und eine für anoxische Sedimente typische 
Reduktion der Elemente Mangan und Eisen ist kaum nachweisbar. Zwar werden oxidierte Mangan- 
und Eisenverbindungen durch die Reduktion löslich, reagieren aber oftmals schnell weiter, bei-
spielsweise mit Sulfid zu unlöslichem Eisen- oder Mangansulfid, was bedingt durch die vor der 





Abbildung 4-6: Mittelwerte und Standardabweichungen der Gesamtkonzentrationen an Mangan und Eisen im 
überstehenden Wasser (-1) und im Porenwasser der jeweiligen Sedimenthorizonte. 
 
Die sich daraus ergebenden Kreisläufe aus Oxidation, Ausfällung, Adsorption und anschließender 
Auflösung und Desorption (Maaßen 2003) lassen sich nur schwer mit den hier durchgeführten 
Messungen verfolgen. Es fehlen die Messungen der Phosphorfraktionen, die Aufschluss über die 
Phosphoreisenbindungen geben würden.  
Die Rücklösung des Eisens und des Mangans ist abhängig vom pH-Wert und vom Redoxpotential 
(Uhlmann & Horn 2001), wobei die Rücklösung von Fe2+ ein geringeres Redoxpotential erfordert 
als die Rücklösung von Mn2+. Der mit zunehmender Sedimenttiefe hier nachgewiesene Anstieg der 
Eisenkonzentrationen im Haselbach und der Mangankonzentrationen im Sediment der Oder-
Zollstation könnte also indirekt das Freiwerden reduzierter löslicher Verbindungen, die nicht weiter 
reagieren, bedeuten (Abbildung 4-6). Zudem darf Nitrat nicht mehr vorhanden sein, da Fe2+ durch 
Nitrat zu Fe3+ oxidiert werden kann. Da die Nitratwerte unter den Probenahmestellen in Haselbach 
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Bis auf Dornburg stiegen die Eisenkonzentrationen in allen Sedimenthorizonten an. Im Beobach-
tungszeitraum schwankten die Eisenwerte am stärksten im Haselbach. Der höchste Wert wurde mit 
31,06 mg/L im Juli 2008 an der Oder-Zollstation gemessen. Die hohen Eisenkonzentrationen in 
Dornburg in dem ersten Sedimenthorizont zeigen eine deutliche Senkenwirkung. 
Die Mangankonzentration stieg insbesondere an der Oder-Zollstation ausgehend vom überstehen-
den Wasser mit zunehmender Sedimenttiefe an. An allen anderen Probenahmestellen erhöhte sich 
die Mangankonzentration vom überstehenden Wasser zum 1. Sedimenthorizont und blieb mit zu-
nehmender Tiefe relativ gleich (Abbildung 4-6). Im jahreszeitlichen Verlauf konnten ebenfalls an 
der Oder-Zollstation die größten Schwankungen festgestellt werden, wobei die Maxima zumeist im 
Juli 2007 und 2008 auftraten. Die reduktiven Bedingungen sind an der Oder-Zollstation nicht höher 
als an anderen Probenahmestellen. Ein neutraler pH-Wert, der das stabile Vorhandensein von Mn2+ 
Ionen erklären würde, lag auch nicht vor. Jedoch ist es möglich, dass durch die hier vorkommenden 
höchsten DIC und DOC Gehalte die Manganreduktion an die Oxidation von vielfältigen organi-
schen Stoffen unter anderem an Gärungsprodukte oder an molekularen Wasserstoff gekoppelt ist, 
wodurch die hohen Mangangehalte hier erklärt werden könnten (Nealson & Saffarini 1994).  
Zusammenfassend unterscheiden sich die Probenahmestellen im Wesentlichen in ihrer Leitfähigkeit 
und in ihrem Chloridgehalt, ihrer Sauerstoffkonzentration, ihrer Ammoniumkonzentration, Ge-
samtphosphat- und Sulfatwerten. Somit können die physikalisch-chemischen Umweltfaktoren als 
recht verschieden zwischen den ausgewählten Probenahmestellen beurteilt werden. Auf Grund der 
variierenden Umweltfaktoren wurde erwartet, dass sich diese Unterschiede auch in der Variation 
der Mikroorganismenbiozönose wiederfinden werden. 
 
4.2 Zusammensetzung und Quantifizierung der Prokaryoten  
4.2.1 Charakterisierung der Lebensgemeinschaft der Eubacteria und 
Archaea mittels CARD FISH  
Die Methode der catalyzed reporter deposition fluorescence in situ hybridization (CARD FISH) 
ermöglicht kulturunabhängig und ohne PCR die Zusammensetzung einer mikrobiellen Lebensge-
meinschaft quantitativ zu erfassen. Die für FISH bekannte Problematik der Abhängigkeit vom Ri-
bosomengehalt der Mikroorganismen, im Falle von 16S oder 23S rRNA gerichteten Oligonukleo-
tidsonden, ist bei der CARD FISH nicht gegeben. Durch die Tyramidsignalamplifikation (TSA oder 
auch CARD) ist es möglich auch Mikroorganismen mit einem geringen Ribosomengehalt, bis hin 
zum Nachweis der Sondenbindung an eine 16S rRNA je Zelle, zu detektieren (Braissant & Wahli 
1998). Damit können auch die Mikroorganismen nachgewiesen werden, die sich in Entwicklungs-
stadien mit geringer Stoffwechselaktivität befinden.  
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Für eine Aussage über die Zusammensetzung der mikrobiellen Lebensgemeinschaft mittels CARD 
FISH wurde zuerst das Sondengemisch EUB338 I bis III für die Erfassung aller Eubakterien, das 
gleichzeitig ein Indiz für die Hybridisierbarkeit einer Probe ist, sowie die Sonde Arch915 (Archaea) 
und die Sonde NONEUB (Negativkontrolle) verwendet (Abbildung 4-7). Mit der Sonde NONEUB 
werden Hintergrundfluoreszenzen detektiert. Die errechneten Durchschnittswerte aus diesen Zäh-
lungen werden von den Mittelwerten der Zählungen aller anderen Sonden abgezogen. Die 
Hybridisierbarkeit der untersuchten Proben schwankte sehr stark zwischen den schlechter zu hybri-
disierenden Proben aus dem Odertal und den gut zu hybridisierenden Proben aus Dornburg und 
vom Haselbach (Abbildung 4-7). Durchschnittlich konnten aus Sediment vom Haselbach ca. 76 % 
der Zellen hybridisiert werden, von Dornburg (75 %) und dem Odertal am Anglerteich (63 %), 
Bogengraben (65 %), und der Oder-Zollstation (70 %). Die Abundanzen für Archaea betrugen 
durchschnittlich 7 % im Anglerteich und Bogengraben, 8 % an der Oder-Zollstation und 11 % im 
Haselbach. In Dornburg lagen die erzielten Daten innerhalb der mit der NON Sonde ermittelten 
Hintergrundfluoreszenzen und wurden somit mit 0 % beurteilt. 
 
Abbildung 4-7: Hybridisierungssignale ermittelt mit dem Sondengemisch EUB338 I-III für Eubakterien 
(Hybridisierbarkeit) und der Sonde Arch915 für Archaea aller Proben innerhalb des Untersuchungszeitraums Juli 
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Die Standardabweichungen betrugen für das Eubakteriensondengemisch durchschnittlich ca. 10 % 
und für die Archaea ca. 4 %. Die Summe der Abundanzen, ermittelt mit dem Eubakteriensonden-
gemisch und der Sonde für Archaea, sollten theoretisch ca. 100 % hybridisierbare Zellen ergeben. 
Dies war nur annähernd zutreffend für drei Proben aus dem Haselbach (07/06; 10/06; 7/8) und zwei 
Proben aus der Oder-Zollstation (04/07; 10/07). Die schlechte Hybridisierbarkeit der Zellen im 
Odertal ist vermutlich auf Eisenkrusten zurückzuführen, die das Eindringen der Sonden in die Zel-
len verhindern, als auch die hohe Anzahl an Clustern in den Oderproben. Dabei stellt die Proben-
homogenisation eine Gratwanderung zwischen dem Zerstören der Bakterienzellen, dem Zerstören 
von Kieselalgen, die als Fragmente mit Bakterien verwechselt werden könnten, und der schlechten 
Auftrennung der Cluster dar. Andererseits weist das Hybridisierungsergebnis auch auf einen mögli-
cherweise hohen Artenreichtum hin, der mit dem Sondengemisch für Eubakterien nicht erfasst 
werden konnte. Dafür spricht, dass mit der universellen Eubakterien Sonde EUB338 I nur 75 % der 
Eubacteria Datenbankeinträge in der rdp Datenbank erfasst werden (Probe Match Anwendung, rdp 
Programmpaket). Die zusätzlich verwendeten Sonden EUB338 II und III detektieren spezifisch 
45 % der Planctomycetes (EUB338 II) Datenbankeinträge und 69 % der Verrucomicrobia (EUB338 
III) sowie ca. 20 % der Chloroflexi (EUB338 III) Datenbankeinträge. Die Verwendung von 
EUB338 II und III ermöglicht hingegen nicht die Detektion, der mit EUB338 I nicht umfassend 
detektierten Stämme Proteobacteria (73 %), Aquificae (ca. 5 %) und Cyanobacteria (57 %), die 
möglicherweise einen großen Anteil der mikrobiellen Lebensgemeinschaft in den zu untersuchen-
den Sedimenten ausmachen. 
Neben den Sonden zur Detektion der Eubakterien (EUB338 I-III) und Archaea (Arch915), gibt es 
spezifische Sonden zur Detektion einzelner phylogenetischer Gruppen, wobei die Wahl der zu ver-
wendenden Oligonukleotidsonden entscheidend ist. Im Falle der Alpha-Proteobakterien existieren 
verschiedene kontrovers diskutierte Sonden, die sich in ihrem Detektionsspektrum unterscheiden. 
Für die Bacteroidetes gibt es verschiedene Sonden, die unterschiedliche Gruppen innerhalb der 
Bacteroidetes erfassen, aber keine einzelne Sonde zum Nachweis des gesamten Stamms [30]. Somit 
muss eine Auswahl entsprechend der im zu untersuchenden Sediment vermuteten Ordnungen, des 
Detektionsspektrums der Sonden und auf Grund von Hybridisierungstests ausgewählter Sonden 
getroffen werden.  
Die Analyse des Detektionsspektrums beider Alpha-Proteobakterien Sonden (ALF1B, ALF968; 
Tabelle 3-2) mit Hilfe der Anwendung Probe Match im RDP Programmpaket (rdp, Tabelle 3-6) 
zeigte mit einer Abdeckung der in der Datenbank hinterlegten Alpha-Proteobakterien 16S rRNA 
Sequenzen von 13,2 % (ALF1B) und 43,6 % (ALF968) eine dreifach höhere Detektionsrate der 
Sonde ALF968 als für die Sonde ALF1B (Tabelle 4-2). Ebenso verhielt es sich, mit Ausnahme der 
Parvoarculales, bei der Analyse der Detektionsrate für jede Ordnung der Alpha-Proteobakterien. 
Bei Betrachtung des Detektionsspektrums, das auf unspezifischen Bindungen der Sonden zu ande-
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ren phylogenetischen Klassen basiert, erfassten beide Sonden in etwa gleich viele Arten der Beta- 
und Delta-Proteobakterien. Im Hinblick auf eine unspezifische Bindung an die 16S rRNA der 
Gamma-Proteobakterien erfasste die Sonde ALF968 vier Mal so viele Spezies wie die Sonde 
ALF1B. 
Tabelle 4-2: Detektionsspektrum der Alpha-Proteobakterien Sonden ALF1B und ALF968 ermittelt mit der 
Anwendung Probe Match (rdp, Juli 2010) unter der Annahme von keinem Mismatch.  
 Datenbankeinträge ALF1B ALF968 ALF1B ALF968 
  absolut prozentual [%] 
Bacteria 1318717 27202 56161 2,1 4,3 
Acidobacteria 36152 498 310 1,4 0,9 
Firmicutes 371144 264 294 0,1 0,1 
Bacteroidetes 139959 76 49 0,1 0,0 
Actinobacteria 175043 59 108 0,0 0,1 
Proteobacteria  450095 20739 53541 4,6 11,9 
Alpha-Proteobacteria 108018 14212 47096 13,2 43,6 
Caulobacterales 5044 782 2672 15,5 53,0 
Kiloniellales 34 8 15 23,5 44,1 
Kordiimonadales 81 15 35 18,5 43,2 
Parvoarculales 130 3 0 2,3 0,0 
Rhizobiales 36644 6151 17799 16,8 48,6 
Rhodobacterales 18664 2480 10318 13,3 55,3 
Rhodospirillales 10081 1557 4878 15,4 48,4 
Rickettsiales  12593 205 540 1,6 4,3 
Sneathiellales 47 7 19 14,9 40,4 
Sphingomonadales 14127 1729 7730 12,2 54,7 
incertae sedis 136 34 55 25,0 40,4 
Beta-Proteobacteria  105384 190 221 0,2 0,2 
Delta-Proteobacteria 34869 5627 4796 16,1 13,8 
Gamma-Proteobacteria  183380 176 794 0,1 0,4 
Chloroflexi 10649 19 193 0,2 1,8 
Deferribacteres 901 57 10 6,3 1,1 
Fibrobacteres 485 63 365 13,0 75,3 
Nitrospira 2555 367 8 14,4 0,3 
Planctomycetes 10229 514 537 5,0 5,2 
Spirochaetes 5524 559 0 10,1 0,0 
Verrucomicrobia 10532 2263 7 21,5 0,1 
Σ unspezifischer Bindungen 1210699 12990 9065 1,0 0,75 
 
Unter Berücksichtigung der unspezifischen Bindungen zu anderen Spezies, außerhalb der Proteo-
bakterien, erkennt die Sonde ALF968 mehr Actinobakterien, Chloroflexi und Fibrobacteres. Die 
Sonde ALF1B detektiert unspezifisch zusätzlich in entscheidendem Maße die Stämme Deferribac-
teres (57 Arten), Nitrospira (367 Arten), Spirochaetes (559 Arten) und Verrucomicrobia (2263 Ar-
ten). Somit ist die Sonde ALF1B auf Grund ihres geringen Detektionsspektrums und der hohen 
Zahl möglicher unspezifischer Bindungen von insgesamt 12990 im Vergleich zur Sonde ALF968 
mit insgesamt 9065 unspezifischen Bindungen als ungeeignet eingestuft worden. Trotz des eindeu-
tigen Ergebnisses aus dem Vergleich des Detektionsspektrums beider Sonden für Alpha-
Proteobakterien, sollten beide Sonden in Hybridisierungstests eingesetzt werden, da die Sonde 
ALF1B in anderen Studien noch oft angewendet wird.  
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Ein Vergleich beider Sonden zur Detektion von Alpha-Proteobakterien erfolgte jeweils für den 
ersten Sedimenthorizont aller Probenahmestellen je Probenahmedatum (Tabelle 3-7). Dieser Ver-
gleich zeigte unter Verwendung der Sonde ALF1B bei 20 von 38 Proben einen höheren Anteil hyb-
ridisierter Zellen als bei Verwendung der Sonde ALF968 (Abbildung 4-8).  
 
Abbildung 4-8: Vergleich der Abundanzen der Hybridisierungssignale der Sonden ALF1B und ALF968 zur 
Detektion von Alpha-Proteobakterien im Sediment aller Probenahmestellen im Untersuchungszeitraum Juli 2006 
(07/06) bis April 2009 (04/09).  
 
Ein ähnliches Ergebnis wurde bei einer unabhängigen Untersuchung vier verschiedener Probenah-
mestellen innerhalb der Talsperre Saidenbach im Jahr 2005 erzielt (Kaden 2006). Unter Berück-
sichtigung eines 3 % igen Zählfehlers und der mittleren Standardabweichung von 3 % macht jede 
getestete Alpha-Proteobakterien Sonde in 50 % der Fälle den höchsten Anteil an Hybridisierungs-
signalen aus. Dabei war kein Zusammenhang zu den analysierten Probenahmestellen oder eine 
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Abhängigkeit zum Probenahmemonat festzustellen. Die Ergebnisse aus der vergleichenden Analyse 
des Detektionsspektrums und der Hybridisierungstests wurden im Folgenden zusammengefasst. 
Die höheren Abundanzen, die in den Hybridisierungstests unter Verwendung der Sonde ALF1B 
ermittelt wurden, konnten auf Grund der zahlreichen möglichen unspezifischen Bindungen nicht 
eindeutig den Alpha-Proteobakterien zugeordnet werden. Wenngleich auch die Sonde ALF968 
zahlreiche unspezifische Bindungen eingehen kann, wurde sie wegen des besseren Detektions-
spektrums mit durchschnittlich 50 % je Ordnung innerhalb der Alpha-Proteobakterien eingesetzt, 
da somit die erzielten Hybridisierungssignale eindeutiger den Alpha-Proteobakterien zugeordnet 
werden können. Eine alternative Sonde mit einer besseren Spezifität und weniger unspezifischen 
Bindungsmöglichkeiten ist bislang nicht veröffentlicht [30]. 
Für eine CARD FISH Analyse zur Detektion eines Großteils der Bacteroidetes wurden die Sonden 
CF319a und CFB719 vergleichend untersucht. Zusätzlich wurde die Sonde CFB286 ausgewählt, da 
sie als diejenige Sonde veröffentlicht wurde, die die meisten Vertreter der Gattungen der Tannerella 
und der Prevotella detektiert, die von den anderen beiden ausgewählten Sonden nicht erfasst wer-
den. Somit sollte mit der Verwendung der Sonde CFB286 eine Varianz der Hybridisierungssignale 
zwischen den Sonden CF319a und CFB719 erklärt werden können. Die Analyse des Detektions-
spektrums von allen drei Bacteroidetes Sonden mit der Probe Match Anwendung des RDP Pro-
grammpakets (rdp, Tabelle 3-6), unter der Annahme von keinem Mismatch, ergab, dass die Sonde 
CF319a mit 35,6 % im Vergleich zu den Sonden CFB719 mit 24,6 % und CFB286 mit 21,6 % die 
meisten Spezies innerhalb der Bacteroidetes erfasst, wenngleich diese Abdeckung als insgesamt 
gering zu bewerten ist (Tabelle 4-3). Wenngleich die Sonde CF319a 1016 Proteobakterien Spezies 
unspezifisch detektiert, was einen prozentualen Anteil von 0,2 % ausmacht (Tabelle 4-3), werden 
damit überwiegend Epsilon-Proteobakterien unspezifisch erfasst (816 Spezies), deren Vorkommen 
in großer Zahl in den zu analysierenden Proben als unwahrscheinlich zu beurteilen ist. Weitere 
Fehlhybridisierungen sind nur in marginalem Umfang möglich und daher für die Wahl der geeigne-
ten Sonde hier nicht relevant. Innerhalb der Ordnung Bacteroidia detektieren die Sonden CFB286 
und CFB719 in etwa gleich viele Spezies, wobei die Sonde CFB286 neben einigen nicht klassifi-
zierten Vertretern Spezies der Familien Porphyromonadaceae und Prevotellaceae erfasst. 
Die Sonde CF319a erfasst hier ca. 15 % weniger Bacteroidia insgesamt, da fast keine Prevotella-
ceae und Bacteroidaceae detektiert werden. Hingegen werden diejenigen Familien dieser Ordnung, 
die auch von CFB719 detektiert werden, mit größerer Abdeckung erfasst. Beim Vergleich des De-
tektionsspektrums für die anderen beiden Ordnungen Flavobacteria und Sphingobacteria innerhalb 
der Bacteroidetes deckt mit fast 75 % die Sonde CF319a die Flavobacteria, die in den zu untersu-
chenden Sedimenten möglicherweise einen hohen Anteil ausmachen, mit Abstand am besten ab. 
Hinsichtlich der Sphingobacteria beträgt der Unterschied des Detektionsspektrums zwischen 
CF319a und CFB719 nur ca. 3 %. Innerhalb dieser Ordnung ergeben sich wieder unterschiedliche 
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Detektionsspektren für CF319a, die mehr Flammeovirgaceae und Sphingobacteriaceae erfasst und 
für CFB719, die mehr Chitinophagaceae, Cyclobacteriaceae und Saprospiraceae detektiert. Die 
Sonde CFB286 detektiert Sphingobacteria mit 4,5 % kaum. 
 
Tabelle 4-3: Detektionsspektrum der Bacteroidetes Sonden CFB286, CF319a und CFB719 ermittelt mit der 
Anwendung Probe Match (rdp, Juli 2010) unter der Annahme von keinem Mismatch. 
 Datenbankeinträge CFB286 CF319a CFB719 CFB286 CF319a CFB719 
  absolut prozentual [%] 
Bacteria 1318717 30502 51159 34768 2,3 3,9 2,6 
Firmicutes 371144 92 59 21 0,0 0,0 0,0 
Bacteroidetes 139959 30301 49824 34388 21,6 35,6 24,6 
Bacteroidia 74344 28368 17511 28292 38,2 23,6 38,1 
Bacteroidaceae 22378 81 71 8027 0,4 0,3 35,9 
Marinilabiaceae 210 1 135 96 0,5 64,3 45,7 
Porphyromonadaceae 20042 9294 13676 4144 46,4 68,2 20,7 
Prevotellaceae 24181 17883 674 13840 74,0 2,8 57,2 
Rikenellaceae 2338 5 1977 1836 0,2 84,6 78,5 
Incertae sedis 226 0 0 0 0,0 0,0 0,0 
nicht klassifiziert 4969 1104 978 349 22,2 19,7 7,0 
Flavobacteria 32981 133 24582 681 0,4 74,5 2,1 
Cryomorphaceae 1770 50 1093 249 2,8 61,8 14,1 
Flavobacteriaceae 29547 1 22473 105 0,0 76,1 0,4 
nicht klassifiziert 1664 79 1016 327 4,7 61,1 19,7 
Sphingobacteria 20960 943 2411 2957 4,5 11,5 14,1 
Chitinophagaceae 8294 0 9 507 0,0 0,1 6,1 
Cyclobacteriaceae 613 331 4 0 54,0 0,7 0,0 
Cytophagaceae 3285 169 117 498 5,1 3,6 15,2 
Flammeovirgaceae 444 108 54 34 24,3 12,2 7,7 
Rhodothermaceae 1007 0 3 0 0,0 0,3 0,0 
Saprospiraceae 1806 0 3 383 0,0 0,2 21,2 
Sphingobacteriaceae 2960 0 2031 1307 0,0 68,6 44,2 
nicht klassifiziert 2551 334 190 228 13,1 7,4 8,9 
Actinobacteria 175043 6 20 24 0,0 0,0 0,0 
Chloroflexi 10649 0 20 1 0,0 0,2 0,0 
Proteobacteria 450095 17 1016 258 0,0 0,2 0,1 
 
Alle drei Bacteroidetes Sonden wurden nachfolgend für vergleichende Hybridisierungstests für 
Sediment aller Probenahmestellen und Probenahmedaten (Tabelle 3-7) angewendet. Die ermittelten 
Daten zeigten, dass die Sonde CF319a in 19 von 38 untersuchten Proben die meisten Hybridisie-
rungssignale erwirkte. Bei der Sonde CFB719 war das in 12 von 38 Proben der Fall (Abbildung 
4-9). Bei 7 Proben zeigten die Hybridisierungssignale der Sonden CF319a und CFB719 nahezu 
identische Abundanzen. Mit der Sonde CFB286 wurden bei fast allen Proben die niedrigsten Abun-
danzen hybridisierter Zellen erzielt. Die festgestellten unterschiedlichen Abundanzen unter Ver-
wendung der Sonden CFB286, CF319a und CFB719 beruhen auf den bereits genannten deutlich 
unterschiedlichen Detektionsspektren innerhalb der Bacteroidetes. Dabei ist die ermittelte Diffe-
renz zwischen den Abundanzen der Sonden CF319a und CFB719 nur in wenigen Fällen mit den 
Abundanzen, ermittelt unter Verwendung der Sonde CFB286, zu erklären. Somit wird das ur-
sprünglich verfolgte Ziel der Anwendung der Sonde CFB286 zur Erklärung der Differenzen zwi-
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schen den Hybridisierungsergebnissen aus der Anwendung der Sonden CF319a und CFB719 nicht 
erfüllt. Aus diesem Grund wird die Sonde CFB286 nicht weiter angewendet. 
 
 
Abbildung 4-9: Vergleich der Abundanzen der Hybridisierungssignale der Sonden CFB286, CF319a und 
CFB719 zur Detektion von Bacteroidetes im Sediment aller Probenahmestellen im Untersuchungszeitraum Juli 
2006 (07/06) bis April 2009 (04/09). 
 
Folglich wurde auf Grund des guten Detektionsspektrums und der Vergleichbarkeit mit anderen 
Studien, in denen die Sonde CF319a mehrfach eingesetzt wurde, für den Nachweis der Bacteroide-
tes im Sediment mittels CARD FISH ausgewählt. 
Nachdem die Auswahl der Sonden für Alpha-Proteobakterien und Bacteroidetes getroffen worden 
ist, konnten weiterhin folgende Einzelsonden für die CARD FISH Methode verwendet werden: 
EUB338 II (Planctomycetes), EUB338 III (Verrucomicrobia), ALF968, BET42a, GAM42a (Alpha-
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, Beta-, Gamma-Proteobakterien), HGC69a (gram positive Bakterien mit hohem G+C Gehalt), 
CF319a (Bacteroidetes), GNSB941 (Chloroflexi) und LGC355 mod. (gram positive Bakterien mit 
geringem G+C Gehalt), um die Zusammensetzung der mikrobiellen Lebensgemeinschaft zu erfas-
sen (Abbildung 4-10). Die mit den Einzelsonden ermittelten Abundanzen, sowie ihre Standardab-
weichungen sind, nach Abzug der mit der Sonde NON ermittelten Hintergrundfluoreszenz, wie 
bereits für die Sondentests und die Einschätzung der Probenhybridisierbarkeit durchgeführt, in der 
Abbildung 4-10 zusammengefasst.  
 
 
Abbildung 4-10: Mittels CARD FISH ermittelte Zusammensetzung der Lebensgemeinschaft der Prokaryoten 
im obersten Sedimenthorizont aller Probenahmestellen im Zeitraum Juli 2006 (07/06) bis April 2009 (04/09).  
Verwendete Sonden: ALF968 (Alpha-Proteobakterien), BET42a (Beta-Proteobakterien), GAM42a (Gamma-
Proteobakterien), CF319a (Bacteroidetes), EUB338 II (Planctomycetes), EUB338 III (Verrucomicrobia), LGC355 mod. 
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Die mit CARD FISH ermittelte Zusammensetzung der mikrobiellen Biozönose zeigt einen deutli-
chen Unterschied zwischen den Jahren 2006/2007 und 2008/2009, der sich in der geringeren Sum-
me hybridisierter Zellen im Untersuchungszeitraum 2008 bis 2009 mit durchschnittlich 37 % im 
Vergleich zu 2006/2007 mit durchschnittlich 49 % widerspiegelt. Dieser Vergleich lässt sich auf 
geringere Abundanzen der hybridisierten Zellen mit den Sonden ALF968, BET42a, GAM42a, 
CF319a und GNSB941 im Zeitraum 2008/2009 zurückführen, wobei die Abundanzen der detektier-
ten Zellen mit der Sonde EUB338 II zunahmen. Die Hybridisierbarkeit verschlechterte sich jedoch 
im Zeitraum 2008/2009, wie es an den Abundanzen der Hybridisierung mit dem Sondengemisch 
EUB338 I-III erkennbar ist, nicht. Da sich insgesamt die Summen aller detektierten Zellen aus 
Proteobakterien und Bacteroidetes deutlich verringert haben, muss somit eine unbekannte Ursache 
für die Reduktion der Abundanzen der hybridisierten Zellen mit den Einzelsonden vorliegen. 
Die ermittelten Sulfatgehalte bzw. die Reduktion der Sulfatkonzentrationen mit zunehmender Se-
dimenttiefe (vgl. Kap. 4.1), ließ auf ein Vorkommen sulfatreduzierender Bakterien, besonders in 
Dornburg auf Grund der außergewöhnlich hohen Sulfatkonzentrationen, schließen (vgl. Kap. 4.1). 
Zahlreiche Vertreter unterschiedlicher phylogenetischer Gattungen können Sulfat dissimilatorisch 
verwerten (vgl. Kap. 1.2.2). Die Eigenschaft der dissimilatorischen Sulfatreduktion ist somit keine 
Eigenschaft nur einer phylogenetischen Gruppe. Es gibt eine Sonde SRB (SRB385, (Amann et al. 
1990)) zur Detektion sulfatreduzierender Bakterien. Diese 16S rRNA gerichtete Sonde erfasst mit 
24 % der Desulfobacterales und 49 % der Desulfovibrionales (beides Delta-Proteobakterien) je-
doch nur einen Teil der Desulfurikanten und detektiert zusätzlich unspezifisch zahlreiche andere 
Gruppen wie Acidobacteria (ca. 1000 Arten); Firmicutes (nicht SRB ca. 1600 Arten); Nitrospira 
(nicht SRB ca. 1000 Arten); Actinobacteria (ca. 8100 Arten); Probe Match Anwendung des rdp 
Programmpakets. Desulfurikanten kommen jedoch über den Stammbaum verteilt in verschiedenen 
Gruppen der Bacteria und Archaea vor: Delta-Proteobacteria (Desulfovibrionaceae und Desulfo-
bacteriaceae); Nitrospirae (Thermodesulfovibrio); Clostridia (Desulfotomaculum, Desulfosporosi-
nus); Thermodesulfobiaceae; Thermodesulfobacteria und innerhalb der Archaea (Euryarchaeota: 
Archaeoglobus; Crenarchaeota: Thermocladium, Caldivirga) (Muyzer & Stams 2008). Tests der 
Sonde SRB385 für Sediment der Talsperre Saidenbach der Jahre 2006/2007 zeigte jedoch nur eine 
Abundanz von unter 3 % hybridisierter Zellen, wovon NON noch nicht subtrahiert wurde (Gold-
schmidt 2008). Aus diesem Grund wurde die SRB Sonde hier nicht angewendet. Somit konnten 
Desulfurikanten mit keiner der verwendeten Einzelsonden in dieser Arbeit spezifisch erfasst wer-
den, worin ein Grund für die geringe Summe der Einzelsondensignale beispielsweise in Dornburg, 
Bogengraben oder Anglerteich gesehen werden kann, wenngleich die Probenhybridisierbarkeit gut 
war. Die benannte Summe der Einzelsondensignale war besonders niedrig im Sediment des Bogen-
grabens im Oktober 2006 und in den Proben des Jahres 2008 und 2009. Wenngleich das Sediment 
vom Bogengraben des Zeitraums 2008/2009 besser hybridisierbar war, so war Sediment dieser 
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Probenahmestelle meist auf Grund hoher Hintergrundsignale oder sehr schwacher Sondensignale 
bei kaum einem Hintergrundsignal schwer auszuzählen. Der Bogengraben ist unter den analysier-
ten Probenahmestellen die Stelle mit den reduktivsten Bedingungen (vgl. Kap. 4.1), was sich be-
reits anhand der schwarzen Sedimentfarbe und des Schwefelwasserstoffgeruchs feststellen ließ. 
Das waren ebenfalls Indizien für das Vorkommen sulfatreduzierender Mikroorganismen, für die in 
der CARD FISH keine Sonde verwendet wurde. Außerdem wurde eine höhere Abundanz an 
Archaea vermutet. Die hier verwendete Archaea Sonde detektiert jedoch nur 54 % der rdp Daten-
bankeinträge. Damit kann die mikrobielle Vielfalt im Bogengraben nur unvollständig erfasst wer-
den, wodurch sich die geringe Summe der Einzelsondensignale erklären lassen könnte.  
Hinsichtlich der in einer Probe dominierenden mikrobiellen Gruppen sind in beiden Dornburgpro-
ben die Planctomycetes (EUB338 II) die Gruppe mit der höchsten Abundanz. Im Haselbach domi-
nieren im Zeitraum 2006/2007 in den Sommermonaten die Verrucomicrobia (EUB338 III), im 
Herbst die Alpha-Proteobakterien und im Frühjahr 2007 Alpha- und Beta-Proteobakterien in glei-
cher Abundanz. Die Haselbach Proben, die innerhalb des Zeitraumes Juni/Juli 2008 entnommen 
worden waren, wurden wiederum durch Verrucomicrobia dominiert. Eine alleinige Dominanz der 
Beta-Proteobakterien, wie es in den Oder-Proben der Fall war, konnte im Sediment des Haselbachs 
nicht festgestellt werden. Die dominierenden Gruppen der Oder-Probenahmestellen zeigten keinen 
Zusammenhang zu Probenahmemonaten oder Jahreszeiten wie es für den Haselbach der Fall war. 
In der Oder-Zollstation dominierten innerhalb des Zeitraumes 2006/2007 überwiegend die Alpha– 
oder Beta-Proteobakterien bzw. die Bacteroidetes. Am Anglerteich dominierten 2006/2007 die 
Beta-Proteobakterien sowie die Verrucomicrobia und die Chloroflexi. Im Bogengraben konnten 
neben Alpha- und Beta-Proteobakterien, Verrucomicrobia, Bacteroidetes und Chloroflexi als domi-
nante Gruppen festgestellt werden. Im Zeitraum ab 2008 konnten überwiegend Planctomycetes die 
Oder-Proben Anglerteich, Bogengraben und Oder-Zollstation dominieren. Außerdem waren die 
Verrucomicrobia die häufigste Gruppe im Mai 2008 am Anglerteich und im April 2009 am Angler-
teich und Bogengraben. Alpha-Proteobakterien machten nur noch im Juli 2008 an der Oder-
Zollstation neben den Planctomycetes den größten Anteil aus, genauso wie im Oktober 2008 am 
Anglerteich, bei dem die Abundanzen von Alpha-Proteobakterien, Bacteroidetes, Planctomycetes 
und Verrucomicrobia nahezu gleich waren. Die Beta-Proteobakterien waren nur im Oktober 2008 
im Sediment der Oder-Zollstation allein dominant und im Februar 2008 gemeinsam mit den Planc-
tomycetes im Bogengraben dominierend. Gamma-Proteobakterien oder gram positive Bakterien 
dominierten keine der untersuchten Proben. Die Abundanzen der gram positiven Bakterien mit 
geringem G+C Gehalt (LGC355 mod.) lagen meist unterhalb des Zählfehlers, der mit 3 % angege-
ben wird. Gram positive Bakterien mit hohem G+C Gehalt erreichten Werte zwischen 1 % und 
4 %. Zwischen den einzelnen Probenahmestellen konnten hinsichtlich der Gruppenverteilungen 
festgestellt werden, dass im Zeitraum 2006/2007 die Abundanzen der Gamma-Proteobakterien im 
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Haselbachsediment wesentlich geringer waren als im Odertal. Vergleicht man die Oderproben im 
Jahr 2006 untereinander, konnte als deutlicher Unterschied die geringere Abundanz der Gamma-
Proteobakterien am Bogengraben im Vergleich zum Anglerteich und der Oder-Zollstation festge-
stellt werden.  
Für die Darstellung der Unterschiede in der 
Zusammensetzung der mikrobiellen Lebensge-
meinschaft zwischen den Probenahmestellen 
und von eventuellen saisonalen Zusammenhän-
gen wurde eine Clusteranalyse mit den CARD 
FISH Daten der Einzelsondenzählungen  
(Arch915, EUB338 II, EUB338 III, ALF968, 
BET42a, GAM42a, CF319a, LGC355 mod., 
HGC69a, GNSB941) mit dem Programm Bio-
numerics unter Verwendung des Pearson Korre-
lationskoeffizienten und der UPGMA Methode 
durchgeführt (Abbildung 4-11). Das erhaltene 
Cluster besteht aus zwei Subclustern, die einer-
seits die sehr ähnlichen Oder- Proben (A, B, O) 
des Zeitraums 2008 und 2009 mit den beiden 
Dornburg-Proben, und mit etwas weniger Ähn-
lichkeit, die Sommerproben aus dem Haselbach 
enthalten. Im Gegensatz dazu sind die Proben 
des zweiten Subclusters deutlicher voneinander 
zu unterscheiden und bilden weitere Subcluster 
aus. Darin ergibt sich ein Oder-Zollstation Clus-
ter, in dem die Oktober 2007 Probe wegen der 
ausschlaggebend geringeren Abundanz an 
Gamma-Proteobakterien im Vergleich zu den 
anderen Monaten dieses Zeitraumes fehlte. Der 
höhere Anteil an Alpha-Proteobakterien in der 
Oder-Zollstation, im Vergleich zum Bogengraben 
und Anglerteich, führte möglicherweise zur Se-
parierung der Oder-Proben in ein gesondertes 
Cluster. Ein weiteres Cluster wurde von ver-
schiedenen Probenahmestellen der Monate April 
Abbildung 4-11: Clusteranalyse von den 
Sondensignalen Arch915, ALF968, BET42a, GAM42a, 
CF319a, EUB338 II, EUB338 III, LGC355 mod., 
HGC69a und GNSB941 durchgeführt für die obersten 
Sedimenthorizonte aller Proben im Beobachtungszeit-
raum Juli 2006 (7/6) bis April 2009 (4/9) mit dem Pro-
gramm Bionumerics.  
Der Maßstabsbalken gibt die prozentuale Ähnlichkeit der 
verglichenen Werte an.  
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2007, Juli 2006 sowie Oktober 2006 und 2007 gebildet. Das dritte Subcluster enthält drei Angler-
teich- (alle 2007) und zwei Bogengraben-Proben (Juli und Oktober 2007), wobei sich die Angler-
teich und Bogengraben Proben vom Juli 2007 am ähnlichsten waren.  
Mit dieser Clusteranalyse wird die bereits anhand des Diagramms in Abbildung 4-10 diskutierte 
unterschiedliche Zusammensetzung der mikrobiellen Lebensgemeinschaft zwischen den Zeiträu-
men 2006/2007 und 2008/2009 deutlich. Ein saisonaler Zusammenhang kann nur für den Hasel-
bach festgestellt werden, so dass hier eine Variabilität der mikrobiellen Zusammensetzung in Ab-
hängigkeit von der Zirkulations- oder Stagnationsphase dargelegt werden kann. Wenngleich die 
CARD FISH Methode erfolgreich für das Sediment der verschiedenen Habitate angewendet wer-
den konnte, so deuten nicht nur die großen Standardabweichungen auf die Schwierigkeit der Er-
gebnisinterpretation hin. Auch besitzt keine Sonde eine 100 % ige Spezifität. Dies konnte am Bei-
spiel der Sonden ALF1B oder EUB338 III verdeutlicht werden. Somit muss die Spezifität der in 
der Literatur zitierten und hier verwendeten Sonden kritisch betrachtet werden. Des weiteren kön-
nen folgende methodische Fehler zu Ungenauigkeiten führen: nicht ausreichende Permeabilisie-
rung der Zellen insbesondere für die Detektion gram positiver Bakterien; ungenügende oder zu 
intensive Probenhomogenisation; Abspülungen der Proben vom Objektträger während der Wasch-
schritte; inhibitorisch wirksame Substanzen in den Proben, die das Eindringen der Sonde in die 
Zelle verhindern; Sonden die unspezifisch an Sedimentbestandteile binden (Hintergrundfluores-
zenz); Autofluoreszenz von Sedimentbestandteilen oder Mikroorganismen; das Alter der Sonden, 
bei zu langer Lagerung im Kühlschrank; der Zählfehler; unzureichende Gegenfärbung. Somit kann 
das Ergebnis der CARD FISH Methode nur ein Hinweis auf die möglicherweise dominierenden 
Gruppen innerhalb der Lebensgemeinschaft der Mikroorganismen in den untersuchten Sedimenten 
des Odertals, Saidenbachs und von Dornburg sein. Außerdem können nur die phylogenetischen 
Gruppen erfasst werden, für die entsprechende Sonden verwendet werden. Bei der Auswertung der 
Sequenzen der 16S EUB Klonbanken und der Pyrosequenzierung sollen die CARD FISH Ergeb-
nisse für eine Diskussion nochmals herangezogen werden (vgl. Kap. 4.2.2.2 bis Kap. 4.2.2.5).  
 
4.2.2 Charakterisierung der Lebensgemeinschaft der Eubacteria 
durch molekularbiologische Verfahren 
4.2.2.1 Arisa/LH 
Mit CARD FISH konnte gezeigt werden, dass sich die Zusammensetzung der mikrobiellen Le-
bensgemeinschaft zwischen den Probenahmestellen unterscheidet und im Beobachtungszeitraum 
eine Variation der dominierenden Gruppen je Probenahmestelle auftritt. Mit der ARISA- und der 
LH Methode kann nun im Gegensatz zur CARD FISH eine Charakterisierung der gesamten Eubak-
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terien-Vielfalt erfolgen, die mit den gewählten universellen Primersystemen (vgl. Kap. 3.2.5.7.1) 
nachweisbar sind. Wenngleich die Identifikation der erhaltenen Peakmuster nicht im Vordergrund 
stand, sollte untersucht werden, in wie weit die mikrobielle Lebensgemeinschaft im Sediment ab-
hängig von der Sedimenttiefe, zwischen den Probenahmestellen und abhängig vom Probenahme-
zeitraum variiert. Dabei sollten die Aussagen beider Methoden gegenübergestellt werden. Die LH-
Methode wurde für den ersten und fünften Sedimenthorizont aller Probenahmestellen angewendet. 
Die ARISA Methode wurde für die ersten Sedimenthorizonte aller Probenahmestellen ab dem 
Probenahmedatum 04. Juli 2007 angewendet. Zusätzlich erfolgte die Analyse der fünften Sedi-
menthorizonte von Proben aus dem Odertal und von Dornburg. Die Daten beider Methoden wurden 
für die Erstellung von Clusteranalysen mit dem Programm Bionumerics (vgl. Kap. 3.2.7.2) genutzt. 
Die erstellten Cluster aus den LH- und ARISA-Analysen sind in Abbildung 4-12 gegenübergestellt. 
Auf Grundlage der LH-Analysen unterteilt sich das LH Cluster in mehrere Subcluster, die durch 
farbige Markierungen oder verschiedene Rahmen auf die Kernaussagen hinweisen: es ähneln sich 
die Zusammensetzungen der mikrobiellen Lebensgemeinschaft in den Proben der Probenahmestel-
len Anglerteich und Bogengraben am meisten, was anhand der mittelgrau und dunkelgrau hinter-
legten Cluster zu erkennen ist. Die mikrobielle Biozönose aus den Sedimentproben in Dornburg 
zeigte größte Ähnlichkeit zu einigen Frühjahres-Proben des Bogengraben, wobei sich die Cluster 
streng nach dem Sedimenthorizont aufteilen (mittelgraues Cluster und Cluster mit schwarzem 
Rahmen) und sich mit Ausnahme der Dornburg Probe 5/8_D5 von den Anglerteich Proben separie-
ren. Die Proben der Oder-Zollstation scheinen eine komplett andere Zusammensetzung der mikro-
biellen Biozönose zu besitzen, da sie sich in dem hellgrau unterlegten Cluster von den meisten 
anderen Proben separieren. Die Proben des Haselbaches bilden ebenfalls ein eigenes Subcluster 
(gestrichelter Rahmen), das offenbar vor allem Proben der Sommerstagnation (Juni, Juli) enthält. 
Haselbach Proben, die im Herbst zwei aufeinanderfolgender Jahre genommen wurden (10/6 und 
10/7 H1), zeigen strukturelle Ähnlichkeit zu Proben der Oder-Zollstation. Im Hinblick auf die Än-
derung der Zusammensetzung der mikrobiellen Lebensgemeinschaft in Abhängigkeit vom Sedi-
menthorizont konnte festgestellt werden, dass sich die mikrobielle Biozönose vom ersten und fünf-
ten Sedimenthorizont eines Monats meistens in allen Stellen, bis auf die Oder-Zollstation, deutlich 
voneinander unterscheiden. Zur Verdeutlichung der Gemeinsamkeiten und Unterschiede der Kern-
aussagen, die mit der ARISA Methode ermittelt worden waren, wurden die Proben der ARISA 
Methode möglichst genauso markiert, wie es im Cluster der LH-Analysen der Fall war, wenngleich 
eine Markierung im ARISA Cluster nicht einem Subcluster entspricht. Das auf der Basis der 
ARISA Daten generierte Cluster zeigt deutlichere Unterschiede zwischen den untersuchten Proben 
allein durch den Ähnlichkeitsbalken, der die Differenz zwischen den Proben nun in einem Bereich 
von 30 % bis 100 % Ähnlichkeit darstellt. Auf der Basis der LH Analysen waren sich die Proben 
mindestens zu 75 % ähnlich. 




Abbildung 4-12: Vergleichende Clusteranalysen 
basierend auf den Ergebnissen der LH (linkes Cluster) 
und der ARISA (rechtes Cluster) Methode.  
Für die Analysen wurden jeweils die ersten und fünften 
Sedimenthorizonte der Probenahmestellen des Odertals 
(A, B, O), des Haselbachs (H) und von Dornburg (D) im 
Untersuchungszeitraum Juli 2006 (7/6) bis April 2009 
(4/9) genutzt. Der Maßstabsbalken gibt die prozentuale 
Ähnlichkeit der verglichenen Peakmuster an. Die Zahlen 
an den Verzweigungen geben die kophenetische Korrelati-
on (die Konsistenz eines Clusters) an. 
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Das ARISA Cluster unterteilt sich ebenfalls in mehrere Subcluster, wobei besonders das mittelgrau 
und dunkelgrau hinterlegte „Subcluster“ beachtet werden muss. Beide Cluster unterteilen sich nach 
der ARISA Methode stärker, wodurch sich die Anglerteichproben stärker von den Bogengraben-
proben separieren und ein eigenes Subcluster bilden. Die Proben des Bogengrabens verteilen sich 
auf mehrere unterschiedliche Cluster und zeigen damit Ähnlichkeiten zu Proben aus Dornburg, 
dem Haselbach oder der Oder-Zollstation. Unterschiede der mikrobiellen Biozönose in Abhängig-
keit von der Sedimenttiefe wiegen nach der ARISA Analyse nicht mehr so schwer wie Unterschie-
de zwischen den Probenahmestellen. Im Hinblick auf die mit der LH Methode beobachtete Abhän-
gigkeit der mikrobiellen Diversität am Haselbach von den Probenahmemonaten im Sommer oder 
Herbst, wird diese auch mit der ARISA Methode bestätigt. Das noch mit der LH Methode beobach-
tete Cluster aus Bogengraben Proben des fünften Sedimenthorizontes von den Flutungsprobenah-
men (Februar 2008 und April 2009) wurde im ARISA Cluster durch die ersten Sedimenthorizonte 
des Bogengrabens erweitert. Die Flutungsproben der Oder-Zollstation zeigten im LH Cluster keine 
deutliche Separierung von Proben der Sommermonate. In dem ARISA Cluster konnte dies nun 
beobachtet werden. Die ARISA und die LH Methode führen zu unterschiedlichen Aussagen. Deren 
Ursache in dem unterschiedlichen Informationsgehalt der analysierten Genabschnitte begründet 
liegt. Bei der ARISA Methode wird eine stärker differenzierende variable Region der ITS zwischen 
16S rDNA und 23S rDNA untersucht. Der Informationsgehalt der Analyse von Längenunterschie-
den in dem 100 bp umfassenden Bereich der V1/V2-Region der 16S rDNA ist wesentlich geringer. 
Aus diesem Grund wurde die ARISA Methode zur strukturellen Analyse bakterieller Populations-
unterschiede häufig für die Untersuchung einer Vielzahl von Lebensräumen einschließlich Böden, 
Gewässern und dem menschlichen Darm angewendet (Lejon et al. 2005; Danovaro et al. 2006; 
Sepehri et al. 2007). Die Möglichkeit der Diversitätsüberschätzung bei der ARISA Methode muss 
durch das Vorkommen mehrerer Kopien der 16S und 23S rDNA, deren ITS jeweils unterschiedlich 
lang sein kann, womit eine Spezies mehrere ARISA Peaks erzeugen kann, bei der Beurteilung der 
Daten berücksichtigt werden. Jedoch kann selbst vor diesem Hintergrund davon ausgegangen wer-
den, dass die 100 bis 300 Peaks je Probe der ARISA Analyse einen höheren Informationsgehalt 
besitzen, als die im Vergleich geringere Zahl der durchschnittlich 45 Peaks der LH-Analyse. Ob-
schon die Dynamik der Zusammensetzung der mikrobiellen Lebensgemeinschaft in den untersuch-
ten Sedimentproben sowohl mit der LH- als auch mit der ARISA Methode untersucht werden kann, 
ist es nicht möglich auszusagen, welche Mikroorganismen für die Variabilität der Population ver-
antwortlich sind. Somit ist eine Identifikation der in den Proben vorkommenden Mikroorganismen 
anhand von Sequenzierexperimenten erforderlich. 
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4.2.2.2 16S rDNA Klonbank 
Die Fingerprintmethode ARISA zeigte, dass die Population der Eubacteria in den untersuchten 
Sedimentproben in Abhängigkeit von der Probenahmestelle variierte. Ebenso konnte festgestellt 
werden, dass im Haselbach der Wechsel zwischen Sommerstagnation und Herbstvollzirkulation 
genauso wie der Wechsel zwischen Flutungsphase und Nichtflutungsphase am Bogengraben eine 
unterschiedliche Zusammensetzung der mikrobiellen Lebensgemeinschaft zur Folge hatte. Mit der 
Generierung einer Klonbank und anschließender Sequenzanalyse sollten nun die Dynamiken der 
mikrobiellen Populationen auf das Vorhandensein oder Fehlen einzelner phylogenetischer Gruppen 
zurückzuführen sein.  
Dafür wurde die 16S rDNA aus dem Sediment des Odertals von exemplarischen Probenahmen des 
Sommers (18.07.2006), des Herbstes (19.10.2006) und des Frühjahrs (25.04.2007) wie im Kapitel 
3.2.5.8.1 beschrieben kloniert und sequenziert. Um die Auswirkungen der jährlichen Flutungen auf 
die mikrobielle Biozönose im Sediment des Odertals zu untersuchen, wurde zusätzlich je eine Pro-
be des Bogengrabens und der Oder-Zollstation vom 04.02.2008 analysiert. Vom Anglerteich konnte 
wegen Eisbedeckung während dieser Probenahme kein Sediment entnommen werden. Für die ver-
gleichenden Untersuchungen zwischen der Talsperre Saidenbach und dem Odertal wurde eine Se-
dimentprobe des Haselbachs vom 16.10.2006 untersucht. Die chemischen Parameter der Probe-
nahmestellen zu den genannten Daten sind in der Tabelle 4-4 zusammengefasst.  
 
Tabelle 4-4: Übersicht über die chemischen Parameter für die Proben, die für die Generierung der 16S rDNA 
Eubakterien Klonbank genutzt wurden. 
Stelle Datum (Abkürzung) H2O OS SRP NH4-N Cl
-
 DOC DIC NO3-N SO4-S Fe Mn 
[%FM] [%TM] [mg/L] [mg/L] [mg/L] [mg/L] [mg/L] [mg/L] [mg/L] [mg/L] [mg/L] 
Anglerteich 
18.07.2006 (07/06) 87,62 15,12 0,54 3,79 90,88 15,87 39,39 0,00 8,47 3,53 0,01 
19.10.2006 (10/06) 92,00 24,97 0,26 3,77 115,95 22,25 43,50 0,00 13,05 0,23 2,39 
25.04.2007 (04/07) 90,82 27,03 0,12 4,89 93,40 42,48 n.v. 0,03 13,57 0,41 2,52 
Bogengraben 
18.07.2006 (07/06) 87,22 13,47 0,01 12,43 106,37 20,60 43,28 0,00 1,47 3,36 0,34 
19.10.2006 (10/06) 86,58 15,76 0,07 9,66 151,18 20,15 32,69 0,00 19,45 2,79 2,19 
25.04.2007 (04/07) 64,49 5,30 0,06 4,36 97,87 16,31 n.v. 0,00 25,43 0,10 4,22 
04.02.2008 (02/08) 83,74 15,94 0,06 6,96 91,68 14,30 33,64 0,08 30,46 3,43 2,75 
Oder-
Zollstation 
18.07.2006 (07/06) 64,32 15,76 0,00 4,44 n.g. n.g. n.g. n.g. n.g. 1,33 0,06 
19.10.2006 (10/06) 60,39 6,26 0,18 0,78 157,48 47,96 68,82 0,00 39,98 0,17 1,80 
25.04.2007 (04/07) 70,07 7,50 0,03 21,30 90,59 20,50 n.v. 0,12 21,10 0,11 8,49 
04.02.2008 (02/08) 81,86 14,74 0,02 11,38 n.v. 26,78 44,18 n.v. n.v. 4,21 8,26 
Haselbach 16.10.2006 (10/06) 96,85 22,70 0,12 6,81 20,59 28,53 16,81 0,11 0,44 4,77 3,24 
H2O: Wassergehalt; OS: Organische Substanz; n.g.: nicht gemessen; n.v.: nicht vorhanden/ aus technischen Gründen kein 
Wert vorhanden 
 
Auffällig sind die unterschiedlichen Wassergehalte und Gehalte an organischer Substanz zwischen 
den untersuchten Probenahmestellen, die schwankenden Ammonium-Stickstoffwerte an Bogengra-
ben und Oder-Zollstation als auch der im Vergleich zu den Odertalproben sehr geringe Chloridge-
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halt im Haselbach. Die DOC und DIC-Werte variieren je nach Probenahmedatum in den Odertal-
proben. Die Sulfat-Schwefelkonzentrationen sind im Haselbach wesentlich geringer als in den 
Odertalproben, wobei unter den Odertalproben, diese Werte am Anglerteich geringer sind als am 
Bogengraben oder der Oder-Zollstation. Hingegen ist im Haselbach noch mehr Nitrat-Stickstoff 
vorhanden als im Odertal. Die Mangan- und Eisenwerte unterscheiden sich im Haselbach nur um 
ein Milligramm. Im Odertal weichen diese Werte stärker voneinander ab. Die Eisenwerte sind am 
geringsten im Oktober 2006 am Anglerteich, im April 2007 am Bogengraben und der Oder-
Zollstation, bei gleichzeitig höchster Mangankonzentration unter den untersuchten Proben. Die 
Manganwerte sind zwischen den hier dargestellten Probenahmedaten am niedrigsten im Juli 2006 
an allen drei Odertalprobenahmestellen. Von jeder generierten 16S rDNA Eubakterien Klonbank 
wurden jeweils ca. 55 Klone sequenziert. Nach dem Abgleich der erhaltenen Sequenzen mit Se-
quenzen aus der Datenbank des ribosomal database projects, unter Verwendung der Anwendung 
Classifier des rdp Programmpakets (Tabelle 3-6; [25]), zeigten einige Sequenzen Homologien zu 
Chloroplasten. Chloroplasten sind Organellen von Pflanzen, die 16S rDNA enthalten und deshalb 
bei der Amplifikation der 16S rDNA mit erfasst werden. In den meisten Fällen handelte es sich um 
die in Flüssen und Seen häufig zu findenden Bacillariophyta (Diatomeen). Diese sind in Phytop-
lanktongemeinschaften zu finden und nach der Sedimentation auch im Sediment enthalten. Diese 
Chloroplastensequenzen wurden aus den entsprechenden 16S rDNA Eubakterien Bibliotheken 
entfernt. Damit reduziert sich die Sequenzanzahl, die für die nachfolgenden Analysen genutzt wur-
de, folgendermaßen: Juli 2006: A: 49, B: 51, O: 39; Oktober 2006: A, B, O: je 53, H: 50; April 
2007: A: 51, B:41, O:45; Februar 2008: B:48; O: 35. Diese verbleibenden Sequenzen wurden in 
phylogenetische Gruppen (Phylotypen) klassifiziert, wobei ein Schwellenwert von 80 % Sequenz-
homologie vorausgesetzt wurde. Der relative Anteil eines so ermittelten Phylotyps je Klonbiblio-
thek ist in Abbildung 4-13 dargestellt. Auf die Darstellung des relativen Anteils an Sequenzen, die 
keiner Bakteriengruppe zugeordnet werden konnten, wurde verzichtet. Den höchsten Anteil nicht 
klassifizierbarer möglicherweise unbekannter Sequenzen zeigten die Klonbanken des Bogengra-
bens, insbesondere der Probe Bogengraben 07/06. Die Anzahl der ermittelten Phylotypen reicht 
von 8 bis 14 verschiedenen Phylotypen, ausgenommen der nichtklassifizierbaren Bakterien, wobei 
die Klonbank Bogengraben 07/06 die meisten Phylotypen zeigte.  
Im Gegensatz zu den Klonbanken der Odertalproben, wo meistens die Beta-Proteobakterien domi-
nieren, wird die Klonbank vom Haselbach zu gleichen Teilen von den Alpha-Proteobakterien und 
den Acidobakterien dominiert. In allen Anglerteich Klonbanken fallen die hohen Anteile der Beta-
Proteobakterien mit über 30 % und der geringe Anteil von Alpha-Proteobakterien auf. Die Gruppe 
der Bacteroidetes ist in den Klonbanken der Odertalproben deutlich häufiger vertreten als in der 
Klonbank der Haselbachprobe. Somit sind die Bacteroidetes mit größeren Anteilen in den Frühjah-
res- und Herbst-Proben der Odertal Klonbibliotheken zu finden.  
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Abbildung 4-13: Zusammensetzung der mikrobiellen Biozönose der Eubakterien nach Klonierung und Se-
quenzierung der 16S rRNA 
 
Sie dominieren gar die Klonbanken der Flutungsproben (Bogengraben und Oder-Zollstation 02/08). 
Unter Berücksichtigung, dass Gamma-Proteobakterien in Klonbanken überrepräsentiert werden 
können, da bekannt ist, dass rDNA Gene bevorzugt amplifiziert und/oder ligiert werden (Rainey et 
al. 1994), wird die Klonbibliothek Bogengraben 04/07 auch von den Bacteroidetes dominiert. Hin-
sichtlich der mit den Eubakterien Klonbanken festgestellten dominierenden Bakteriengruppen kön-
nen kaum Übereinstimmungen zu den Ergebnissen aus den CARD FISH Experimenten festgestellt 
werden. Eine mit CARD FISH bestimmte Dominanz der Planctomycetes oder Verrucomicrobia 
bestätigte sich mit den Eubakterien Klonbanken nicht. Wenngleich auch in 10 von 12 Eubakterien 
Klonbanken die Verrucomicrobien einen Anteil von 2 % bis 10 % ausmachen, so sind die Plancto-
myceten nur in jeweils einer Klonbank des Bogengrabens (07/06) und der Oder-Zollstation (04/07) 
nachweisbar. Dabei muss erwähnt werden, dass mit dem Primerpaar 27F/1492R zur Amplifikation 
der Eubakterien für die Erstellung der hier untersuchten Klonbanken nur 6 % bis 15 % der Planc-
tomyceten-Datenbankeinträge erfasst werden (rdp Probe Match Anwendung des rdp Programmpa-
kets). Im Vergleich dazu erfasst die CARD FISH Sonde EUB338 II 45 % der Planctomyceten. Die 
bei der CARD FISH Methode diskutierte Ursache für das Nichterreichen der 100 %igen Summe 
der Einzelsondensignale, bezogen auf die erzielten Abundanzen mit dem Eubakteriensondenge-
misch EUB338 I-III, wurden mit dem fehlenden Nachweis sulfatreduzierender Bakterien begrün-
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det. Die hohen Anteile der Delta-Proteobakterien mit 5 % bis ca. 18 % in den Eubakterien Klon-
banken stützen diese These. Vergleicht man die mit den Eubakterien Klonbanken ermittelten Bakte-
riengruppen zwischen dem Haselbach und den Proben des Odertals, so ist festzustellen, dass Se-
quenzen mit Homologie zu den Gemmatimonadetes nur in der Klonbank des Haselbachs gefunden 
werden konnten. Die anhand der CARD FISH Ergebnisse diskutierte geringere Abundanz der 
Gamma-Proteobakterien im Haselbach im Vergleich zu den Odertalproben bestätigte sich mit den 
Daten der Eubakterien Klonbanken ebenfalls nicht. 
Vergleicht man die mit den Eubakterien Klonbanken ermittelte Zusammensetzung der mikrobiellen 
Biozönose zwischen den drei Probenahmestellen Anglerteich, Bogengraben und Oder-Zollstation, 
so fällt als erstes auf, dass die Klonbanken von Anglerteich und Bogengraben vom Juli 2006 je-
weils die meisten Phylotypen haben, wohingegen für die Oder-Zollstation Proben dies der Fall für 
die Klonbanken 10/06 und 04/07 ist. Die Klonbanken des Odertals unterscheiden sich am ehesten 
in der Abundanz der Bakteriengruppen mit geringen Anteilen. Eine Sequenz mit Homologie zu 
Chlorobi wurde nur in der Klonbank Anglerteich 07/06 gefunden. Chlorobi werden von Gupta und 
Lorenzini (Gupta & Lorenzini 2007) als Bakterien beschrieben, die eine enge ökologische Nische 
in anoxischen Bereichen aquatischer Habitate in geschichteten Seen (Chemokline) besiedeln, wo 
sie als anoxygene phototrophe Mikroorganismen leben können. Einige Vertreter dieser Bakterien 
leben als Epibionten insbesondere mit Beta-Proteobakterien in phototrophen Konsortien (Fröstl & 
Overmann 2000). Da der prozentuale Anteil der Beta-Proteobakterien im Anglerteich 07/06 beson-
ders hoch ist und gleichfalls die Menge an Sauerstoff gebunden in Sulfat unter den untersuchten 
Proben am geringsten ist, scheint es möglich, dass die Chlorobi hier geeignete Lebensbedingungen 
durch eine mögliche Konsortienbildung mit Beta-Proteobakterien vorfinden.  
Weiterhin konnten innerhalb der Klonbanken eine Sequenz mit Homologie zu Caldiserica nur in 
der Klonbibliothek des Bogengrabens 02/08 (Flutungsprobe) gefunden werden. Caldiserica wurden 
als gram negative thermophile Bakterien beschrieben, die keine Sporen bilden, unbeweglich sind 
und durch anaerober Atmung schwefelhaltiger Verbindungen Energie gewinnen (Mori et al. 2009). 
Ihr Nachweis in einer Probe mit den kältesten Wassertemperaturen erscheint zweifelhaft. Da es sich 
hier aber um eine erst kürzlich beschriebene neue Klasse handelt, ist es noch unklar, in wie weit 
diese Bakterien Dauerformen, die keine Sporen sind, ausbilden oder ob alle Vertreter thermophil 
sind. 
Sequenzen mit Homologie zu Nitrospira wurden nur in der Klonbank der Oder-Zollstation 10/06 
gefunden. Nitrospira oxidieren Nitrit und leben meist marin. Die räumliche Nähe der Probenahmes-
telle Oder-Zollstation zur Ostsee sorgt teilweise für Brackwassereigenschaften (persönliche Mittei-
lung Prof. Szewzyk). Somit könnte das Vorkommen sonst mariner Mikroorganismen im eigentli-
chen Süßwasserhabitat Oder erklärt werden. Auch ausschließlich in dieser Klonbank konnte eine 
Sequenz den Epsilon-Proteobakterien genauer der Gattung Sulfurimonas (Homologie: 100 %) bzw. 
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Sulfurimonas denitrificans (94 %) zugeordnet werden, einem chemolithoautotrophen, schwefeloxi-
dierenden, aus küstennahen marinen Sediment isoliertem Epsilon-Proteobakterium (Sievert et al. 
2008).  
Sequenzen die Homologien zu Vertreter sogenannter „Candidate Divisions“ (OD1 und OP10) zei-
gen, wurden nur in Klonbanken der Oder-Zollstation (10/06, 04/07) und in der Bogengraben Klon-
bibliothek vom Juli 2006 gefunden.  
Die Auswahl der Proben des Odertals erfolgte für eine Analyse einer eventuellen Dynamik der 
mikrobiellen Biozönose mit der Jahreszeit. Demnach ist im Verlauf der Probenahmen vom Sommer 
(Juli 2006; 07/06), über den Herbst (Oktober 2006; 10/06) zum Frühjahr (April 2007; 04/07) am 
Anglerteich eine Reduktion der Anteile der Alpha-Proteobakterien, Gamma-Proteobakterien und 
Acidobakterien, aber ein Zunahme der Bacteroidetes zu beobachten gewesen. Innerhalb dieses 
Zeitraumes konnte am Bogengraben ebenfalls eine Zunahme der Bacteroidetes festgestellt werden. 
Die Alpha-, Beta- und Delta-Proteobakterien nahmen erst bis zum Herbst zu, reduzierten sich aber 
im Frühjahr, wohingegen die Gamma-Proteobakterien in diesem Zeitraum stetig stiegen. Auffällig 
ist innerhalb des genannten Zeitraumes das ausschließliche Vorkommen der Actinobacteria am 
Anglerteich und Bogengraben im Juli 2006. In den Klonbanken der Oder-Zollstation von Sommer 
2006 bis Frühjahr 2007 reduzierten sich die Anteile der Alpha- und Gamma-Proteobakterien zu-
nächst bis zum Herbst, um im Frühjahr wieder anzusteigen. Die Entwicklung der Beta-
Proteobakterien ähnelt in diesem Zeitraum der der Bacteroidetes durch Zunahme bis zum Herbst 
und Reduktion im Frühjahr. Allein die Anteile der Delta-Proteobakterien reduzierten sich kontinu-
ierlich vom Sommer zum Frühjahr.  
Zur Beurteilung des Einflusses der jährlichen Flutung auf die mikrobielle Biozönose im Odertal 
wurden zwei Klonbanken von den Flutungsprobenahmen Februar 2008 (02/08) generiert. Die 
Klonbank der Flutungsprobe des Bogengrabens zeigte die Besonderheit des erhöhten Anteils von 
Acidobakterien und des bereits erwähnten alleinigen Nachweises einer Sequenz mit Homologie 
zum Stamm der Caldiserica. Die Klonbibliothek der Flutungsprobe der Oder-Zollstation kann im 
Vergleich zu den anderen Klonbanken dieser Probenahmestelle durch das Fehlen von Alpha-
Proteobakterien und einem deutlichen Anstieg der Delta-Proteobakterien und Bacteroidetes charak-
terisiert werden. Da die Bakteriengruppen, deren Anteil ca. 2 % ausmacht, in der Regel nur eine 
Sequenz repräsentiert, kann ein Verlauf ihrer Abundanz nicht abgeleitet werden.  
Es wurde mit der oben beschriebenen Klassifizierung der Sequenzen aus den generierten Klonban-
ken ein Eindruck über Vorkommen und Verteilung einzelner eubakterieller Gruppen gewonnen. 
Eine Einschätzung der Diversität anhand von „Richness“- und Diversitätsindizes wurde im Folgen-
den durchgeführt. 
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OTU basierte Analysen 
Zur Beurteilung der Diversität einer mikrobiellen Biozönose und zum Vergleich mehrerer Biozöno-
sen untereinander können diverse „Richness“- und Diversitätsindizes berechnet werden. Dafür 
müssen die Sequenzinformationen aus den Klonbibliotheken zuvor gruppiert werden, d.h. es wird 
festgelegt, wo der Schwellenwert der Sequenzhomologie beim Vergleich verschiedener Sequenzen 
für die Definition einer Spezies liegt. Dieser wurde hier mit 97 % festgelegt. Demnach wurden die 
Sequenzen der Klonbibliotheken nach dem Alinieren für die Errechnung einer spaltenbasierten 
Matrix genutzt (vgl. Kap. 3.2.6.1). Diese Matrix wurde für nachfolgende Analysen einschließlich 
der Berechnung von OTUs mit dem Programm Mothur (Tabelle 3-6, (Schloss et al. 2009)) verwen-
det.  
Die insgesamt 551 Sequenzen wurden in 381 OTUs gruppiert. Auf der Basis dieser OTUs erfolgte 
die Berechnung der Alpha-Diversitätscharakteristiken (Tabelle 4-5) und der „Rarefaction“ Kurve 
(Abbildung 4-14) ebenso wie die Bestimmung der Beta-Diversitätscharakteristiken (Tabelle 4-6).  
 
Tabelle 4-5: Alpha-Diversitätscharakteristiken der Eubakterien Klonbibliotheken 







„Richness“ c  „Diversity“ 
ACE Chao1  npShannon d Simpson 
Anglerteich 
18.07.2006 (07/06) 49 42 22 706,2 217,8  5,14 0,0111 
19.10.2006 (10/06) 53 44 28 218,1 184,6  4,98 0,0094 
25.04.2007 (04/07) 51 41 35 124,9 116,4  4,75 0,0094 
Bogengraben 
18.07.2006 (07/06) 51 46 20 234,6 182,7  5,49 0,0039 
19.10.2006 (10/06) 53 45 26 205,2 193,2  5,10 0,0073 
25.04.2007 (04/07) 41 38 15 259,7 186,8  5,58 0,0037 
04.02.2008 (02/08) 48 46 8 552,0 361,3  6,32 0,0018 
Oder-Zollstation 
18.07.2006 (07/06) 39 36 13 417,6 316,5  5,59 0,0054 
19.10.2006 (10/06) 53 48 19 254,4 198,5  5,57 0,0036 
25.04.2007 (04/07) 45 44 4 990,0 495,5  6,90 0,0010 
04.02.2008 (02/08) 35 32 17 186,7 133,5  5,25 0,0050 
Haselbach 16.10.2006 (10/06) 50 46 16 287,5 218,2  5,69 0,0033 
a
 Definiert als Sequenzen mit einer Ähnlichkeit ≥97 %. 
b Errechnet unter Verwendung des „Good’s Coverage“ Index. 
c
 Nicht parametrische „Richness“ Schätzer. 
d Nicht parametrischer Shannon Index. 
 
Anhand der hohen Anzahl an OTUs im Vergleich zur Sequenzanzahl je Klonbank, sowie der stetig 
ansteigenden „Rarefaction“ Kurve und der geringen „Coverage“ von 4 % bis 35 % ist deutlich 
erkennbar, dass mit der geringen Anzahl an Klonen bei weitem nicht die gesamte mikrobielle Bio-
zönose erfasst wurde. Dennoch erlauben die Daten eine erste Abschätzung der mikrobiellen Arten-
vielfalt (Diversität) der Eubakterien in den untersuchten Proben. Nach den „Richness“ - Indizes 
(ACE (Chao & Lee 1992); Chao1 (Chao 1984)) und den Diversitätsindizes (npShannon (Chao & 
Shen 2003), Simpson (Simpson 1949)) ist die Klonbank der Probe Oder-Zollstation 04/07, die 
Klonbibliothek mit dem geschätzten größten Artenreichtum. Die Probe mit dem geringsten ge-
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schätzten Artenreichtum ist nach den gleichen Indizes die Klonbank der Probe Anglerteich 04/07. 
Die Klonbank der Probe Bogengraben 02/08, die nach Klassifikation der Sequenzen zuvor die 
meisten Phylotypen zeigte, wird als zweite artenreichste Probe geschätzt (Chao1, npShannon, 
Simpson; Tabelle 4-5). Die Differenzen zwischen den erzielten Werten der Indizes (npShannon, 
Simpson) für die Klonbank der Probe Bogengraben 02/08 im Vergleich zur artenreichsten Klon-
bank (Oder-Zollstation 04/07) sind nur marginal.  
 
 
Abbildung 4-14: „Rarefaction“ Kurven der 16S rDNA Eubakterien Klonbanken 
 
Auch zeigten beide Proben in der „Rarefaction“ Analyse die steilsten Kurven dicht nebeneinander. 
Die Klonbanken des Anglerteichs zeigten insgesamt die „Rarefaction“ Kurven, die scheinbar am 
ehesten die Asymptote erreichen würden. Somit werden die geringsten geschätzten Diversitäten 
nach den Indizes in Tabelle 4-5 deutlich. Anhand der „Rarefaction“ Kurve und der Diversitätsindi-
zes wird auch deutlich, dass die Klonbanken der anderen Bogengraben (07/06, 10/06, 04/07) und 
Oder-Zollstation (07/06, 10/06, 02/08) Proben genauso wie der Haselbach-Probe (10/06) einen 
ähnlich hohen Artenreichtum besitzen. 
Die Unterschiede zwischen den Klonbibliotheken wurden durch vergleichende paarweise Analysen 
der gemeinsamen Sequenzen, Berechnung der gemeinsamen „Richness“- und Diversitätsindizes, 
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der Biozönose c 
θyc ACE Chao1 
04/07 A 04/07 B 92 3 0,00 7,00 0,050 0,035 
04/07 A 04/07 O 96 7 0,00 34,00 0,159 0,112 
04/07 A 02/08 B 99 4 0,00 5,50 0,089 0,068 
04/07 A 02/08 O 86 5 0,00 8,33 0,174 0,099 
04/07 A 07/06 A 100 6 22,97 18,50 0,123 0,172 
04/07 A 07/06 B 102 1 0,00 1,00 0,010 0,007 
04/07 A 07/06 O 90 4 0,00 13,00 0,072 0,044 
04/07 A 10/06 A 104 6 17,48 12,25 0,126 0,167 
04/07 A 10/06 B 104 4 0,00 9,00 0,075 0,050 
04/07 A 10/06 H 101 3 0,00 7,00 0,046 0,031 
04/07 A 10/06 O 104 3 5,67 4,00 0,055 0,078 
04/07 B 04/07 O 86 6 0,00 31,00 0,136 0,080 
04/07 B 02/08 B 89 4 0,00 13,00 0,077 0,053 
04/07 B 02/08 O 76 4 0,00 19,00 0,056 0,048 
04/07 B 07/06 A 90 3 0,00 4,00 0,083 0,044 
04/07 B 07/06 B 92 2 0,00 3,00 0,031 0,029 
04/07 B 07/06 O 80 2 1,46 3,25 0,046 0,056 
04/07 B 10/06 A 94 5 0,00 21,00 0,100 0,052 
04/07 B 10/06 B 94 2 0,00 3,00 0,029 0,026 
04/07 B 10/06 H 91 3 1,97 8,00 0,070 0,061 
04/07 B 10/06 O 94 5 0,00 12,50 0,202 0,068 
04/07 O 02/08 B 93 5 0,00 30,00 0,057 0,053 
04/07 O 02/08 O 80 6 0,00 31,00 0,154 0,085 
04/07 O 07/06 A 94 4 5,04 9,00 0,102 0,111 
04/07 O 07/06 B 96 3 0,00 7,00 0,049 0,039 
04/07 O 07/06 O 84 3 3,28 3,50 0,075 0,105 
04/07 O 10/06 A 98 8 0,00 51,00 0,193 0,109 
04/07 O 10/06 B 98 6 0,00 31,00 0,111 0,063 
04/07 O 10/06 H 95 4 0,00 7,50 0,129 0,061 
04/07 O 10/06 O 98 6 0,00 14,50 0,204 0,090 
02/08 B 02/08 O 83 3 0,00 10,50 0,038 0,033 
02/08 B 07/06 A 97 5 0,00 9,50 0,143 0,067 
02/08 B 07/06 B 99 1 0,00 1,00 0,014 0,018 
02/08 B 07/06 O 87 3 0,00 7,00 0,054 0,042 
02/08 B 10/06 A 101 3 1,97 8,00 0,063 0,049 
02/08 B 10/06 B 101 1 0,00 1,00 0,010 0,008 
02/08 B 10/06 H 98 2 0,00 3,00 0,029 0,028 
02/08 B 10/06 O 101 4 2,59 15,25 0,103 0,065 
02/08 O 07/06 A 84 0 0,00 0,00 0,000 0,000 
02/08 O 07/06 B 86 4 0,00 5,83 0,105 0,074 
02/08 O 07/06 O 74 1 0,00 1,00 0,014 0,012 
02/08 O 10/06 A 88 6 4,20 37,25 0,279 0,086 
02/08 O 10/06 B 88 4 0,00 7,50 0,141 0,058 
02/08 O 10/06 H 85 1 0,00 1,00 0,012 0,010 
02/08 O 10/06 O 88 4 0,00 13,00 0,073 0,051 
07/06 A 07/06 B 100 4 0,00 13,00 0,067 0,038 
07/06 A 07/06 O 88 1 1,00 1,00 0,027 0,053 
07/06 A 10/06 A 102 7 29,09 13,50 0,267 0,252 
07/06 A 10/06 B 102 3 0,00 5,00 0,060 0,064 
07/06 A 10/06 H 99 5 0,00 17,50 0,077 0,055 
07/06 A 10/06 O 102 5 10,28 6,33 0,116 0,139 
07/06 B 07/06 O 90 3 0,00 7,50 0,042 0,048 
07/06 B 10/06 A 104 5 0,00 8,25 0,112 0,069 
07/06 B 10/06 B 104 4 0,00 9,00 0,076 0,055 
07/06 B 10/06 H 101 2 0,00 4,50 0,020 0,017 
07/06 B 10/06 O 104 3 0,00 7,00 0,045 0,033 
07/06 O 10/06 A 92 2 0,00 3,00 0,030 0,025 
07/06 O 10/06 B 92 2 0,00 2,00 0,045 0,035 
07/06 O 10/06 H 89 3 3,00 5,75 0,071 0,082 
07/06 O 10/06 O 92 3 0,00 4,50 0,060 0,058 
10/06 A 10/06 B 106 6 0,00 15,50 0,263 0,078 

















der Biozönose c 
θyc ACE ACE 
10/06 A 10/06 H 103 4 0,00 13,00 0,065 0,038 
10/06 A 10/06 O 106 7 12,43 17,13 0,204 0,174 
10/06 B 10/06 H 103 3 0,00 4,00 0,072 0,040 
10/06 B 10/06 O 106 4 3,33 10,50 0,081 0,063 
10/06 H 10/06 O 103 4 0,00 13,00 0,064 0,043 
a
 Nicht parametrischer Schätzer der gemeinsamen „Richness“ für jeden Vergleich zweier Klonbibliotheken.  
b
 Jaccard Abundanz basierter Gemeinschafts-Ähnlichkeitsindex. 
c
 Gemeinschaftsstruktur-Ähnlichkeitsindex für jeden Vergleich zweier Klonbanken. 
Hellgraue Hervorhebungen zeigen keine oder geringe Gemeinsamkeiten zweier Klonbibliotheken. Dunkelgraue Hervor-
hebungen zeigen große Gemeinsamkeiten zweier Klonbibliotheken.  
 
Dabei wurden Werte, die große Gemeinsamkeiten von zwei Klonbanken aufzeigen dunkelgrau 
hervorgehoben. Werte, die geringe oder keine Gemeinsamkeiten aufzeigen hellgrau hervorgehoben. 
Die Biozönose, die mit der Klonbank der Probe Oder-Zollstation 04/07 erfasst wurde, ist unter 
allen analysierten Klonbanken mit der Biozönose der Klonbank der Probe Anglerteich 10/06 am 
ähnlichsten, wie anhand der höchsten Anzahl gemeinsamer OTUs (8) und des höchsten gemeinsa-
men Chao1 erkennbar ist. Hinsichtlich der Überschneidung der Biozönose (Jabund) erreichte die 
paarweise Analyse der Klonbanken Oder-Zollstation 02/08 und Anglerteich 10/06 den höchsten 
Wert (0,279) und damit die größte Überschneidung der analysierten OTUs, wenngleich beide 
Klonbanken nur sechs gemeinsame OTUs haben und die strukturelle Ähnlichkeit eher gering ist 
(θyc=0,086). Die höchste strukturelle Ähnlichkeit (θyc=0,252), eine hohe Überschneidung der Bio-
zönose (Jabund=0,267) und mit sieben gemeinsamen OTUs, die zweithöchste Zahl gemeinsamer 
OTUs besitzen die Klonbanken der Proben Anglerteich 07/06 und 10/06. Sie besitzen nach dem 
Index ACE auch die höchste gemeinsame „Richness“, jedoch nicht nach dem Index Chao1. Ein 
paarweiser Vergleich zweier Klonbanken zeigte gar keine gemeinsamen OTUs: Oder-Zollstation 
02/08 und Anglerteich 07/06. Zu den Klonbanken, die nur ein gemeinsames OTU haben, zählen 
jeweils die Vergleiche der Klonbanken der Sommerprobe 07/06 mit der Flutungsprobe 02/08 von 
Bogengraben und Oder-Zollstation. Im Vergleich der Ähnlichkeit der mit der Klonbank der Hasel-
bach Probe ermittelten Biozönose zu den ermittelten Biozönosen des Odertals zeigte sich zwischen 
den Klonbanken der Haselbach Probe und der Anglerteich Probe mit fünf gemeinsamen OTUs die 
größte Ähnlichkeit. Die Ergebnisse der Beta-Diversitätsindizes führen zu nicht eindeutigen 
Schlussfolgerungen über die Ähnlichkeit bzw. Unähnlichkeit der untersuchten Klonbibliotheken. 
Dies kann durch die zu geringe Anzahl analysierter Klone begründet werden, mit denen zwar eine 
erste Abschätzung des Artenreichtums einer Probe erfolgen kann. Es kann aber kein statistischer 
Vergleich der geschätzten Diversität zwischen zwei oder mehr Klonbibliotheken durchgeführt wer-
den. Mit der Pyrosequenzierung kann dieser statistisch durchgeführte Vergleich durch eine erheb-
lich größere Anzahl von Sequenzen möglich sein. 
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4.2.2.3 Pyrosequenzierung 
Die Analyse der Eubakterien Biozönose in ausgewählten Proben des Odertals im Vergleich zu einer 
Haselbach Probe durch die Generierung von Klonbanken und Didesoxysequenzierung nach Sanger 
führte durch eine zu geringe Anzahl analysierter Klone zu einer unvollständigen Darstellung der in 
den Proben vorhandenen mikrobiellen Diversität. Mit der Methode der Pyrosequenzierung ist es 
möglich innerhalb kurzer Zeit ohne Klonierung eine große Zahl von Sequenzen zu generieren. In 
unserem Fall wurden mindestens 200-mal mehr Sequenzen untersucht. Für die Durchführung der 
Pyrosequenzierung wurde je eine Probe des ersten Sedimenthorizontes der Proben Anglerteich (A), 
Bogengraben (B) und Oder-Zollstation (O) des Odertals ausgewählt (28.07.2008; 07/08) und mit 
einer Probe aus dem Haselbach (14.07.2008; 07/08) verglichen. Zusätzlich wurde eine Probe der 
Entnahmestelle der Talsperre Saidenbach untersucht (21.09.2009; 09/09). Die chemischen Parame-
ter des Sedimentes der Probenahmestellen zu den ausgewählten Probenahmedaten sind in Tabelle 
4-7 zusammengefasst. Daraus kann entnommen werden, dass sich die Probenahmestellen sehr 
deutlich in ihren chemischen Parametern voneinander unterscheiden. Wenngleich der Gehalt an 
organischer Substanz im Anglerteich am höchsten und im Sediment der Oder-Zollstation am nied-
rigsten ist, so sind die Konzentrationen an gelöstem organischem Kohlenstoff (DOC) und an gelös-
tem anorganischem Kohlenstoff in der Oder am höchsten. Weiterhin auffällig sind die ähnlich nied-
rigen Konzentrationen an gelöstem reaktivem Phosphat in den Proben der Talsperre Saidenbach im 
Vergleich zu dem hohen Wert des Anglerteichs. Noch deutlicher unterscheiden sich die Proben in 
ihrem Gehalt an Ammonium-Stickstoff und Chlorid, wo in beiden Fällen in der Oder die höchsten 
und in Saidenbach die niedrigsten Konzentrationen gemessen wurden. 
 
Tabelle 4-7: Übersicht über die chemischen Parameter der Proben, die für die Pyrosequenzierung 
Stelle Datum H2O OS SRP NH4-N Cl
-
 DOC DIC NO3-N SO4-S Fe Mn 
[%FM] [%TM] [mg/L] [mg/L] [mg/L] [mg/L] [mg/L] [mg/L] [mg/L] [mg/L] [mg/L] 
Anglerteich 28.07.2008 (07/08) 92,25 26,38 1,28 3,37 85,49 22,94 52,33 0,01 5,95 0,46 4,34 
Bogengraben 28.07.2008 (07/08) 88,38 18,21 0,15 5,73 151,12 17,15 42,05 0,00 14,35 3,57 2,31 
Oder-Zollstation 28.07.2008 (07/08) 86,35 14,29 0,12 12,95 210,29 31,47 62,69 0,12 10,02 0,98 8,07 
Haselbach 14.07.2008 (07/08) 93,95 19,11 0,03 2,59 15,26 n.g. n.g. 0,04 6,22 8,62 3,09 
Entnahmestelle 21.09.2009 (09/09) 97,30 17,82 0,04 1,45 15,01 10,46 10,67 0,00 9,59 0,18 9,66 
H2O: Wassergehalt; OS: Organische Substanz; n.g.: nicht gemessen 
 
Der Nitrat-Stickstoff ist, ausgenommen im Oder-Sediment, nahezu Null. Sulfat-Schwefel erreicht 
die höchsten Konzentrationen am Bogengraben, gefolgt von der Oder-Zollstation und der Entnah-
mestelle der Talsperre Saidenbach. Hinsichtlich der Eisen- und Mangankonzentrationen wurden die 
höchsten Werte im Porenwasser des Sediments im Haselbach (Fe: 8,62 mg/L) und im Sediment der 
Entnahmestelle (Mn: 9,66 mg/L) gemessen.  
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Nach der direkten Sequenzierung der zuvor amplifizierten V4 bis V6 Region der Eubakterien 16S 
rDNA wurden insgesamt für die Stelle Anglerteich 8950, vom Bogengaben 15037, von der Oder-
Zollstation 14013, für die Probe vom Haselbach 14707 und von der Probe der Entnahmestelle 
21183 Sequenzen erhalten. Die Sequenzen wurden entsprechend der Angaben im Kapitel 3.2.6.1 
getrimmt. Durch die hohen Qualitätsanforderungen verblieben für die sich anschließenden Analy-
sen nur noch ca. 50 % der Sequenzen. Diese Sequenzen wurden mit Sequenzen aus der Datenbank 
des ribosomal database Projektes, unter Verwendung der Anwendung Classifier des rdp Programm-
pakets (Tabelle 3-6; [25]), phylogenetischen Gruppen zugeordnet. Circa 600 bis 1700 Sequenzen je 
Probe zeigten Homologien zu Sequenzen von Chloroplasten. Da es sich bei diesen Sequenzen nicht 
um Prokaryoten handelte, wurden sie aus den entsprechenden Pyrosequenzierungsbibliotheken 
entfernt. Die verbliebenen Sequenzen wurden in phylogenetische Gruppen (Phylotypen) klassifi-
ziert. Der relative Anteil eines so ermittelten Phylotyps je Klonbibliothek ist in Abbildung 4-15 
dargestellt. Circa 1500 bis 3000 Sequenzen (31 % bis 42 %) konnten keiner bisher bekannten Bak-
teriengruppe zugeordnet werden. Auf ihre Darstellung wurde in der Abbildung 4-15 verzichtet. 
 
Abbildung 4-15: Zusammensetzung der mikrobiellen Biozönose der Eubakterien nach Pyrosequenzierung der 
V4-V6 Region der 16S rDNA.  
 
Mit der Pyrosequenzierung konnten die Sequenzen in 19 bis 22 Phylotypen (ohne nicht klassifizier-
te Bakterien) eingeordnet werden. Die meisten Phylotypen zeigten die Proben der Oder-Zollstation 
und des Haselbachs. Innerhalb der zugeordneten Sequenzen dominierten die Beta-Proteobakterien, 
gefolgt von den Delta-Proteobakterien. Nur im Bogengraben wurde die mikrobielle Biozönose von 
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den Delta-Proteobakterien dominiert. Besonders häufig innerhalb der Beta-Proteobakterien waren 
in allen untersuchten Proben die Familien Rhodocyclaceae und Comamonadaceae. Innerhalb der 
Delta-Proteobakterien waren in allen fünf Proben Vertreter der Familie Syntrophaceae zu finden. 
Besonders häufig waren sie im Sediment des Anglerteichs, Bogengrabens, Haselbaches und der 
Entnahmestelle beobachtet worden. Geobacteraceae und Desulfobacteraceae konnten ebenfalls in 
allen Proben gefunden werden. Die Familie der Desulfobulbaceae war besonders häufig in der 
Oder-Probe enthalten. Eine weitere hoch abundante Gruppe stellte der Stamm der Bacteroidetes, 
insbesondere im Sediment der Oder-Zollstation (besonders die Ordnung Sphingobacteriales mit der 
Familie der Chitinophagaceae) dar. Hier ist auch der höhere Anteil der Gamma-Proteobakterien mit 
überwiegend Vertretern der Familie Sinobacteraceae und Xanthomonadaceae im Vergleich zu den 
anderen Probenahmestellen auffällig. Auch konnten Sequenzen mit Homologien zu Tenericutes nur 
an der Oder-Zollstation gefunden werden. Hinsichtlich weiterer probenspezifischer Biozönosenzu-
sammensetzungen ist das nennenswerte Vorkommen von Epsilon-Proteobakterien im Bogengraben 
(überwiegend die Gattung Sulfuricurvum) und das mit 4 % vergleichsweise hohe Vorkommen von 
Fusobakterien in der Entnahmestelle im Vergleich zu den anderen Proben mit 0,2 oder 0,1 % zu 
erwähnen. Im Gegensatz zu allen anderen Probenahmestellen ist hier noch die Familie der Shewa-
nellaceae innerhalb der Gamma-Proteobakterien häufig. Die noch mit CARD FISH als hoch abun-
dant eingestufte Gruppe der Planctomyceten war mit der Pyrosequenzierung nur im Haselbach mit 
einem Anteil von 0,1 % nachzuweisen. Wenngleich der für die Pyrosequenzierung verwendete 
Vorwärtsprimer 75 % der Planctomyceten detektiert, so sind es bei dem Rückwärtsprimer bei der 
Annahme einer Bindung ohne Mismatch nahezu 0 %. Somit ist es denkbar, dass die Planctomyce-
ten mit der Pyrosequenzierung unterrepräsentiert werden, wie es auch schon bei der Eubakterien 
Klonbank der Fall war. Der ebenfalls mit CARD FISH als zum Teil hoch abundant eingeschätzte 
Stamm der Verrucomicrobia konnte auch hier in allen Proben mit Anteilen von 3 % bis 6 % gefun-
den werden. Dabei überwogen Vertreter der Subdivision 3 und der Familie der Verrucomicrobia-
ceae. Aber auch hier muss berücksichtigt werden, dass das Detektionsspektrum der CARD FISH 
Sonde mit 69 % höher ist als der Mittelwert von 41 % aus dem Detektionsspektrum der Vorwärts- 
und Rückwärtsprimer. Jedoch erfasst die Sonde EUB338 III neben Verrucomicrobien auch zahlrei-
che Chloroflexi. Sequenzen, die Homologie zu Chlorobi zeigten, konnten nur in den Proben des 
Anglerteiches und des Bogengrabens gefunden werden. Im Bogengraben wurden auch die meisten 
Sequenzen mit Homologien zu Cyanobakterien gefunden. Dabei waren die Familien IX, XI und 
XIII besonders häufig an dieser Stelle zu beobachten. Am Haselbach war vor allem Familie I, II, VI 
und VIII zu finden. An der Entnahmestelle wurden vor allem Vertreter der Familien II und XI ge-
funden. Die Proben vom Anglerteich (Familien IX, XI und XIII) und Oder Zollstation (Familien I, 
II und XI) enthielten weniger Cyanobakterien. 
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OTU basierte Analysen 
Wie bereits in Kapitel 4.2.2.2 (16S rDNA Eubakterien Klonbank) erwähnt, wurde auch hier zur 
Beurteilung der Diversität und zum Vergleich der Biozönosen untereinander der Schwellenwert zur 
Definition einer Spezies mit 97 % Sequenzhomologie festgelegt. Die nachfolgenden Analysen 
erfolgten wie im Kapitel 3.2.7 beschrieben. 
Die insgesamt ca. 25000 Sequenzen wurden in 7820 OTUs gruppiert. Auf der Basis dieser OTUs 
erfolgte die Berechnung der Alpha-Diversitätscharakteristiken (Tabelle 4-8) und der „Rarefaction“ 
Kurven (Abbildung 4-16) ebenso wie die Bestimmung ausgewählter Beta-
Diversitätscharakteristiken (Tabelle 4-9).  
Mit den erstellten Pyrosequenzierungsbibliotheken wurden 67 % bis 76 % der eubakteriellen Bio-
zönose erfasst (vgl. Angabe „Coverage“, Tabelle 4-8). Auch anhand der steigenden „Rarefaction“ 
Kurven (Abbildung 4-16) und der hohen Anzahl an OTUs mit 1900 bis 3100 OTUs je Bibliothek 
ist erkennbar, dass die Gesamtheit der mikrobiellen Biozönose selbst mit den generierten 4000 bis 
6800 Sequenzen je Probe noch nicht vollständig erfasst wurde. Galand et al. zeigte bei der Pyrose-
quenzierung von Wasserproben aus der arktischen Tiefsee, dass selbst 40000 Sequenzen nicht aus-
reichen, um die mikrobielle Biozönose vollständig zu erfassen (Galand et al. 2010). Das ist beson-
ders bemerkenswert, da Sedimente als diverser gelten als Wasserproben.  
 
Tabelle 4-8: Alpha-Diversitätscharakteristiken der Pyrosequenzierungsbibliotheken 
Probenahmestelle Probenahmedatum Anzahl Anzahl „Coverage“ „Richness“ 
c
  „Diversity“ 
(Abkürzung) Sequenzen OTUs a [%] b ACE Chao1  npShannon d Simpson 
Anglerteich 28.07.2008 (07/08) 4106 1966 67,02 9252,6 4920,8  7,36 0,0023 
Bogengraben 28.07.2008 (07/08) 6811 3109 69,95 11920,3 7288,8  7,79 0,0010 
Oder-Zollstation 28.07.2008 (07/08) 5099 2175 71,84 9022,1 5214,3  7,33 0,0019 
Haselbach 14.07.2008 (07/08) 4124 1925 70,64 6500,4 4067,3  7,43 0,0012 
Entnahmestelle 21.09.2009 (09/09) 6862 2575 75,88 9419,3 6195,9  7,29 0,0030 
a
 Definiert als Sequenzen mit einer Ähnlichkeit ≥97 %. 
b Errechnet unter Verwendung des „Good’s Coverage“ Index. 
c
 Nicht parametrische „Richness“ Schätzer. 
d Nicht parametrischer Shannon Index. 
 
Die ermittelten „Richness“ Indizes zeigen voneinander deutlich unterschiedliche Werte zwischen 
ca. 6500 und ca. 11900 (ACE) bzw. zwischen ca. 4000 und ca. 7300 (Chao1). Die ermittelten Werte 
der „Diversity“ - Indizes zeigen nur geringfügige Schwankungen zwischen den Bibliotheken mit 
Werten zwischen 7,29 bis 7,79 (npShannon) bzw. zwischen 0,0010 und 0,0030 (Simpson). Nach 
den „Richness“ Indizes (ACE (Chao & Lee 1992), Chao1 (Chao 1984)) und den Diversitätsindizes 
(npShannon (Chao & Shen 2003), Simpson (Simpson 1949)) ist die Bibliothek der Probe Bogeng-
raben (07/08) die Probe mit dem größten geschätzten Artenreichtum (Tabelle 4-8). Die Probe mit 
dem geringsten geschätzten Artenreichtum ist nach den genannten „Richness“ Indizes die Biblio-
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thek der Probe Haselbach und nach den „Diversity“ - Indizes die Bibliothek der Probe Entnahmes-
telle. Es muss jedoch berücksichtigt werden, dass für beide Pyrosequenzierungsbibliotheken der 
Proben der Talsperre Saidenbach (Haselbach und Entnahmestelle), die „Richness“ und „Diversity“ 
Indizes zu gegensätzlichen Schlussfolgerungen führen. Aufgrund der Kurvenverläufe der jeweili-
gen „Rarefaction“ Kurve, kann die Diversität der Entnahmestelle als am geringsten bestätigt wer-
den, da diese Kurve trotz zweithöchster Sequenzzahl den flachsten Verlauf zeigt. Die Kurvenver-
läufe der Proben Oder-Zollstation, Haselbach und Anglerteich befinden sich dicht darüber. Die 
Kurve der Bibliothek der Probe des Bogengrabens zeigt mit Abstand den steilsten Anstieg und 
damit die größte Diversität (Abbildung 4-16).  
 
Abbildung 4-16: „Rarefaction“ Kurven der Pyrosequenzierungsbibliotheken 
 
Die Unterschiede und Gemeinsamkeiten zwischen den Pyrosequenzierungsbibliotheken wurden 
durch vergleichende paarweise Analysen der gemeinsamen Sequenzen, Berechnung der gemeinsa-
men „Richness“- und Diversitätsindizes, die als Beta-Diversitätsindizes (Tabelle 4-6) zusammenge-
fasst wurden, ermittelt. Dabei wurden Werte, die große Gemeinsamkeiten von zwei Bibliotheken 
aufzeigen, dunkelgrau, und Werte, die geringe oder keine Gemeinsamkeiten aufzeigen, hellgrau 
hervorgehoben. Eindeutige Aussagen über Gemeinsamkeiten oder Unterschiede können nur dann 
getroffen werden, wenn die Aussagen aller oder der Mehrheit der ermittelten Indizes übereinstim-
men. Somit ähneln sich die Biozönosen der Pyrosequenzierungsbibliotheken der Proben Angler-
teich und Bogengraben am meisten, da sie die größte Anzahl gemeinsamer OTUs, hohe Werte der 
„Richness“- Indizes und die höchsten Werte der Überschneidung der ermittelten Biozönosen sowie 
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der Biozönose c 
θyc ACE Chao1 
A B 10917 853 2476,1 2402,7 0,6150 0,3793 
A E 10968 433 1493,8 1284,7 0,3690 0,0552 
A H 8230 429 1274,3 1151,0 0,3364 0,1050 
A O 9205 473 1490,5 1137,5 0,3742 0,1991 
B E 13673 674 2512,2 2510,0 0,4321 0,0858 
B H 10935 584 1739,1 1648,7 0,3596 0,1607 
B O 11910 761 2593,8 2327,9 0,5196 0,2605 
E H 10986 717 1787,8 1666,7 0,5588 0,2347 
E O 11961 544 1466,8 1487,5 0,3960 0,0803 
H O 9223 437 1528,5 1399,2 0,3496 0,1112 
a
 Nicht parametrischer Schätzer der gemeinsamen „Richness“ für jeden Vergleich zweier Bibliotheken.  
b
 Jaccard Abundanz basierter Gemeinschafts-Ähnlichkeitsindex. 
c
 Gemeinschaftsstruktur-Ähnlichkeitsindex für jeden Vergleich zweier Bibliotheken. 
 
Die Bibliotheken der Proben Anglerteich und Bogengraben haben somit für 3 Indizes die höchsten 
Werte. Der gemeinsame „Richness“ Schätzer ACE gibt zusätzlich die Biozönosen der Stellen Bo-
gengraben und Oder-Zollstation als höchst ähnlich an. Nach dem „Richness“ Schätzer Chao sind 
sich die Biozönosen von Bogengraben und Entnahmestelle höchst ähnlich, zeigen aber die drittge-
ringste strukturelle Ähnlichkeit. Für die geringsten Gemeinsamkeiten zwischen den ermittelten 
Biozönosen gibt es keine übereinstimmende Aussage aller Indizes. Die meisten Übereinstimmun-
gen der Indizes (4) hinsichtlich der niedrigsten ermittelten Werte, zeigen die Biozönosen der Bib-
liotheken Anglerteich und Haselbach. Mit zwei übereinstimmenden Indizes zeigen auch die Biozö-
nosen der Bibliotheken der Proben Anglerteich und Oder-Zollstation, Anglerteich und 
Entnahmestelle, sowie die Oder-Zollstation mit Haselbach wenige Ähnlichkeiten. Da die Ergebnis-
se der Beta-Diversitätsindizes nicht zu eindeutigen Schlussfolgerungen über die Ähnlichkeit oder 
Unähnlichkeit der untersuchten Bibliotheken führen, wurde ein sogenannter „hypothesis testing 
approach“ durchgeführt, um die Biozönosen der unterschiedlichen Proben miteinander zu verglei-
chen. Diese Analyse basiert auf einer triangularen Matrix (Phylip Matrix), die nach erneutem Ali-
nieren jeder einzelnen Bibliothek mit den rdp Pyro Programmen des rdp Programmpakets erstellt 
wurde. Diese Matrix stellte die Grundlage für die Durchführung des ∫-LIBSHUFF Tests dar 
(Schloss et al. 2004), der die Cramer-van-Mises Statistik enthält. Darin wird die Hypothese über-
prüft, in wie fern, sich zwei Lebensgemeinschaften ähneln (Tabelle 4-10). Dieser Test wurde eben-
falls für die OTU Definition mit dem Schwellenwert ≥ 97 % durchgeführt. Hierbei handelt es sich 
um einen zweiseitig durchgeführten Test. Unterschreiten beim Vergleich zweier Bibliotheken beide 
Signifikanzwerte den errechneten ∫-LIBSHUFF Signifikanz Schwellenwert (hier: P0,05=0,0025; 
P0,01=0,0005) unterscheiden sich beide Bibliotheken signifikant voneinander. Liegt nur einer der 
beiden Werte unterhalb des Schwellenwertes und der andere liegt darüber, ist eine Bibliothek eine 
Teilmenge der anderen Bibliothek. Hierbei kann nicht festgestellt werden welche Bibliothek die 
Teilmenge ist (Schloss 2008). 
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Tabelle 4-10: ∫-LIBSHUFF Test der Pyrosequenz-
bibliotheken: Anglerteich (A), Bogengraben (B), Oder-
Zollstation (O), Haselbach (H) und Entnahmestelle (E).  
Folglich zeigen, aufgrund deutlich oberhalb der 
errechneten Schwellenwerte liegenden Signifi-
kanzen, die Bibliotheken der Proben Angler-
teich und Bogengraben die höchste Ähnlichkeit, 
womit die Ergebnisse der Beta-
Diversitätsindizes bestätigt werden. Ähnlich 
sind sich nach dem ∫-LIBSHUFF Test auch die 
Bibliotheken Bogengraben und Oder-
Zollstation sowie die Bibliotheken Entnahmes-
telle und Oder-Zollstation. Hingegen sehr signi-
fikant verschieden (P0,01 < 0,0005) sind sich die 
Bibliotheken Anglerteich und Haselbach, Bo-
gengraben und Entnahmestelle sowie Hasel-
bach und Oder-Zollstation. Die Bibliotheken 
Bogengraben und Entnahmestelle zeigten bei 
den Beta-Diversitätsindizes gemeinsamer ACE 
und Chao1 noch sehr hohe Ähnlichkeiten, aber 
geringe strukturelle Gemeinsamkeiten. 




A B 0,8517 
B A 0,0808 
A E 0,1667 
E A 0,0022 
A H <0,0001 
H A <0,0001 
A O 0,2579 
O A <0,0001 
B E 0,0001 
E B <0,0001 
B H <0,0001 
H B 0,0039 
B O 0,0136 
O B 0,0190 
E H <0,0001 
H E 0,0454 
E O 0,0037 
 E 0,0161 
H O <0,0001 
O H <0,0001 
Schwellenwert P = 0,05: 0,05/20 = 0,0025 
Schwellenwert P = 0,01: 0,01/20 = 0,0005 
Zwei Bibliotheken sind sich ähnlich wenn der Signifikanz 
Wert über dem errechneten Schwellenwert liegt.  
 
4.2.2.4 Vergleich der Ergebnisse der Sequenzanalysen von Klonbanken 
und der Pyrosequenzierung 
Beim Vergleich der Daten aus der Pyrosequenzierung und der Klonbankanalyse sind deutlich Ge-
meinsamkeiten als auch Unterschiede festzustellen. Der Vorteil der Pyrosequenzierung gegenüber 
der Klonbankanalyse ist die Erzeugung einer wesentlich höheren Anzahl an Sequenzen, was sich 
besonders bei der Analyse der Eubakterien, also einer hohen Zahl unterschiedlicher Taxa in einer 
Probe, bemerkbar macht. Zusätzlich entfällt bei der Pyrosequenzierung die Klonierung, womit ein 
Einflussfaktor verschwindet, der die Darstellung der mikrobiellen Biozönose durch präferentielle 
Ligation verfälschen könnte. Der Vorteil der Klonbankanalyse im Vergleich zur Pyrosequenzierung 
ist in unserem Fall, die größere Leselänge, die durch die Abdeckung mehr variabler Regionen einen 
höheren Informationsgehalt bietet. Mit der Pyrosequenzierung wurden nur die variablen Regionen 
V4 bis V6 der 16S rDNA amplifiziert und nicht, wie es bei der Klonbankanalyse der Fall war, na-
hezu die komplette 16S rDNA. Zusätzlich wirken sich die unterschiedlichen Detektionsspektren 
der eingesetzten Primer auf das Ergebnis beider Methoden aus. Allerdings ist es in diesem Zusam-
menhang schwer zu sagen, mit wie vielen Mismatches Vorwärts- und Rückwärtsprimer an die 16S 
rRNA binden und somit können die Angaben der Datenbankabgleichungen (Primersequenz ohne 
Mismatch, Datenbank: rdp [25]) der verwendeten Primer nur orientierend interpretiert werden. In 
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diesem Zusammenhang erfolgt entweder eine gemittelte Prozentwertangabe, die sich aus dem Mit-
telwert der prozentualen Erfassung einer phylogenetischen Gruppe beider Primer (Vorwärtsprimer 
und Rückwärtsprimer) ergibt oder es werden diese Einzelwerte als Bereich (von x % bis y %) an-
gegeben. 
Mit der Pyrosequenzierung wurden insgesamt 29 (ohne unklassifizierte Bakterien) und mit der 
Klonierungsanalyse insgesamt 22 Phylotypen nachgewiesen. Dabei konnten in den einzelnen Pro-
ben mit Pyrosequenzierung 19 bis 22 (ohne unklassifizierte Bakterien) und mit der Klonbankanaly-
se 8 bis 14 Phylotypen gefunden werden. Wenngleich der Informationsgehalt bei der Klonierung 
und anschließenden Sequenzierung aufgrund der größeren Länge des untersuchten Genabschnittes 
größer ist, so konnte wegen der geringen Anzahl der untersuchten Klone keine sinnvolle Aussage 
über die Verteilung der Spezies innerhalb einer Ordnung getroffen werden wie es mit der Pyrose-
quenzierung möglich war, so dass sich die vergleichenden Aussagen beider Methoden auf die Aus-
wertung der Phyla bzw. Klassen beschränken. Nach der Sanger Sequenzierung dominieren die 
Beta-Proteobakterien überwiegend die eubakterielle Biozönose im Odertal. Im Sediment des Ha-
selbachs dominieren Alpha-Proteobakterien gemeinsam mit Acidobakterien. Nach der Pyrosequen-
zierung dominieren mit Ausnahme des Bogengrabens sowohl in den Proben des Odertals als auch 
der Talsperre Saidenbach deutlich die Beta-Proteobakterien. Die Alpha-Proteobakterien nehmen 
wesentlich geringere Anteile an als dies nach der Sanger Sequenzierung der Fall war. Dies ist be-
merkenswert, da die Primer der Pyrosequenzierung mit ca. 52 % mehr Alpha-Proteobakterien er-
fassen als dies die Primer der Sanger Sequenzierung mit ca. 11 % tun. Damit kann bestätigt wer-
den, dass die hohen Abundanzen der Alpha-Proteobakterien, detektiert mit der CARD FISH 
Methode, auf unspezifische Bindungen der Sonde ALF968 zurückzuführen sein könnten. Als wei-
tere hoch abundante Gruppen wurden mit der Sanger Sequenzierung die Bacteroidetes sowie die 
Gamma- und die Delta-Proteobakterien identifiziert. Im Hinblick auf die Bacteroidetes und die 
Delta-Proteobakterien trifft dies auch nach den Ergebnissen der Pyrosequenzierung zu, wobei die 
Anteile der Bacteroidetes im Sediment des Anglerteichs und Bogengrabens mit der Pyrosequenzie-
rung deutlich geringer sind als bei der Sanger Sequenzierung. Die Anteile der Gamma-
Proteobakterien sind nach den Ergebnissen der Pyrosequenzierung deutlich geringer im Vergleich 
zur Klonbankanalyse. Das Detektionsspektrum der Primer für die Pyrosequenzierung reicht für die 
Bacteroidetes von 1 % bis 83 % und für die Gamma-Proteobakterien von 32 % bis 78 % und errei-
chen damit höhere Werte als die Primer der Sanger Sequenzierung: Bacteroidetes: 3 % bis 16 %; 
Gamma-Proteobakterien: 6 % bis 15 %. Somit können sich die höheren Anteile dieser Gruppen 
nach der Sanger Sequenzierung nur durch entweder eine präferentielle Amplifikation und/oder 
Ligation erklären, wie es für die Amplifikation/Klonierung ribosomaler Gene bekannt ist (Rainey et 
al. 1994). Die Ursachen für eine bevorzugte PCR-Amplifikation können vielfältig sein. Neben der 
Genomgröße und der Anzahl der rrn-Genkopien (Klappenbach et al. 2000) sind der G+C-Gehalt 
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der rDNA (Reysenbach et al. 1994), die Konzentration des Templates (Chandler et al. 1997) und 
die Wahl der für die Amplifikation verwendeten Primer (Suzuki & Giovannoni 1996) als mögliche 
Ursachen beschrieben.  
Es ist aber auch denkbar, dass sich durch die geringe Anzahl der untersuchten Klone das Verhältnis 
wenig abundanter hin zu abundanteren Gruppen verschiebt, da sehr rare Gruppen mit der Klonban-
kanalyse nicht erfasst werden. Die mit beiden Sequenzierungsmethoden festgestellten hohen Antei-
le der Delta-Proteobakterien zeigen die Notwendigkeit der Verwendung einer Sonde für diese Ord-
nung für die CARD FISH Methode und stützen die diskutierte These, dass die Summe der 
Einzelsondensignale nicht die Abundanzen des Sondengemisches EUB338 I-III durch u.a. den 
fehlenden Nachweis sulfatreduzierender Delta-Proteobakterien erreichen. 
So wurden auch Vertreter mehr verschiedener sogenannter „Candidate Divisions“ in nennenswerten 
Mengen mit der Pyrosequenzierung im Gegensatz zur Sanger Sequenzierung ermittelt. Epsilon-
Proteobakterien wurden mit der Pyrosequenzierung im Gegensatz zur Klonbankanalyse in allen 
untersuchten Proben und besonders im Sediment des Bogengrabens nachgewiesen. Dies kann aber 
auf das größere Detektionsspektrum für Epsilon-Proteobakterien der verwendeten Primer für die 
Pyrosequenzierung mit 53 % bis 69 % im Vergleich zu 9 % bis 17 % der Primer der Sanger Se-
quenzierung erklärt werden. Weitere Unterschiede zwischen der Sanger Sequenzierung und Pyro-
sequenzierung, die sich auf unterschiedliche Detektionsspektren der verwendeten Primer zurück-
führen lassen, können folgendermaßen zusammengefasst werden: Chlorobi wurden nach Sanger 
Sequenzierung nur im Sediment des Anglerteichs gefunden. Nach Pyrosequenzierung konnten 
Chlorobi auch im Sediment des Bogengraben nachgewiesen werden. Der allein im Bogengraben 
gefundene Stamm der Caldiserica konnte mittels Pyrosequenzierung in keiner Probe identifiziert 
werden. Die meist marin lebenden Nitrospira wurden nach der Sanger Sequenzierung allein im 
Sediment der Oder-Zollstation gefunden. Nach der Pyrosequenzierung wurden sie wegen des höhe-
ren Detektionsspektrums der Primer in allen untersuchten Proben, selbst im Sediment der Talsperre 
Saidenbach, identifiziert. Unter Berücksichtigung der unterschiedlichen Primerspezifität ähneln 
sich somit die Aussagen der Pyrosequenzierung und der Sanger Sequenzierung im Hinblick auf die 
abundanten Taxa und zeigen gleichzeitig Unterschiede besonders bei den gering abundanten Taxa. 
Bei dem Vergleich beider Sequenzierungsmethoden muss berücksichtigt werden, dass nicht exakt 
die gleichen Proben für beide Methoden untersucht wurden, sodass Unterschiede in den Abundan-
zen einiger Taxa erwartet werden konnten. 
4.2.2.5 Bewertung des Artenreichtums der Eubacteria 
Der eubakterielle Artenreichtum in den untersuchten Proben des Odertals und der Talsperre Sai-
denbach kann aufgrund der hohen Alpha-Diversitätsindizes, berechnet für die Pyrosequenzie-
rungsbibliotheken (Tabelle 4-8), insbesondere des nicht parametrischen Shannon Indexes, als hoch 
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eingeschätzt werden. Dominierende Taxa sind in den Sedimenten des Odertals und der Talsperre 
Saidenbach die Beta-Proteobakterien, gefolgt von den Delta-Proteobakterien und Bacteroidetes. 
Weitere bedeutende Gruppen sind die Gamma-Proteobakterien, Verrucomicrobien und nach den 
Daten der Sanger Sequenzierung die Alpha-Proteobakterien. Die Diversität in den untersuchten 
Proben unterscheidet sich nach dem nicht parametrischen Shannon Index zwischen den Sediment-
proben nur wenig (Tabelle 4-8). Entsprechend dem „Richness“ Schätzer ACE war nach der Pyrose-
quenzierung die Sedimentprobe des Bogengrabens 07/08 die Probe mit dem höchsten geschätzten 
Artenreichtum. Nach den Ergebnissen der Klonbankanalyse zeigte der gleiche Index für die Sedi-
mentprobe der Oder-Zollstation 04/07 den größten Artenreichtum an. Nach den „Rarefaction“ Kur-
ven (Abbildung 4-16), basierend auf den Daten der Pyrosequenzierung, zeigte die Sedimentprobe 
der Entnahmestelle eine geringere Diversität im Vergleich zu den Sedimentproben des Odertals. 
Das Sediment des Haselbachs besaß hierbei demnach eine höhere Diversität als die mikrobielle 
Biozönose in der Oder-Zollstation oder in der Entnahmestelle. Mit der Klonbankanalyse konnten 
auch strukturelle Unterschiede zwischen den Proben und innerhalb einer Probe in Abhängigkeit 
vom Probenahmedatum festgestellt werden, die aber wegen der geringen Anzahl untersuchter Klo-
ne nur im Hinblick auf die abundanten Gruppen diskutiert werden sollten. Demnach sind die Pro-
ben des Anglerteichs auch über den Beobachtungszeitraum Juli 2006 bis April 2007 zueinander 
ähnlicher, wohingegen die Biozönosen in den Proben Bogengraben und Oder-Zollstation variieren. 
Besonders im Vergleich der Nicht-Flutungsproben zu den Proben der Flutungsprobenahmen erga-
ben sich Unterschiede in der mikrobiellen Biozönose durch das Fehlen von Alpha-Proteobakterien 
und dem Anstieg von Gamma-Proteobakterien im Sediment der Oder-Zollstation. Hingegen konnte 
mit der Flutungsprobe ein Anstieg der Abundanz der Beta-Proteobakterien und der Delta-
Proteobakterien im Sediment des Bogengraben festgestellt werden. Mit der Sanger –und der Pyro-
sequenzierung erfolgte für Sediment des Haselbachs keine zeitabhängige Untersuchung. Hingegen 
erfolgte dies mit CARD FISH und zeigte einen Zusammenhang der Zusammensetzung der mikro-
biellen Lebensgemeinschaft zur Zirkulations- oder Stagnationsphase.  
Mit der Pyrosequenzierung erfolgte nach den Ergebnissen des Index „Coverage“: Abdeckung von 
ca. 70 % und den „Rarefaction“ Kurven keine vollständige Erfassung der mikrobiellen Biozönose. 
Dennoch zeigen die hier untersuchten Sedimentproben im Vergleich zu anderen Veröffentlichungen 
über Freiwasseruntersuchungen, bei denen deutlich mehr Sequenzen analysiert wurden, eine höhere 
geschätzte Artenvielfalt. Beispielsweise untersuchte Galand et al. Arktische Tiefseewasserproben, 
analysierte je Probe bis zu 40000 Sequenzen und fand weder eine vollständige Abdeckung der 
mikrobiellen eubakteriellen Biozönose noch mit 1800 bis 3500 (Galand et al. 2010) einen höheren 
geschätzten Chao1 Index als dies für die Sedimentproben des Odertals und der Talsperre Saiden-
bach mit 4000 bis 7200 der Fall war. Zu den hier durchgeführten Analysen wurden vergleichbare 
Anzahlen an Sequenzen von Qian et al. aus Meerwasserproben des Roten Meeres analysiert. Auch 
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dort konnte die eubakterielle Biozönose nicht vollständig erfasst werden und der Artenreichtum 
wurde deutlich unter dem des Odertals und Saidenbachs geschätzt: Chao1: 500-1700 (Qian et al. 
2010).  
Die mit der Pyrosequenzierung generierte hohe Anzahl von Sequenzen erlaubte die Durchführung 
eines sogenannten „hypothesis testing approaches“, den ∫-LIBSHUFF Test. Dieser Test zeigte die 
größte Ähnlichkeit zwischen den Pyrosequenzbibliotheken des Anglerteichs und Bogengrabens. 
4.2.3 Molekularbiologische Charakterisierung ausgewählter Eubacte-
ria Gruppen  
Nach der Untersuchung und Charakterisierung der Gesamtheit der eubakteriellen Biozönose im 
Sediment des Nationalparks Unteres Odertal im Vergleich zur Talsperre Saidenbach werden im 
Folgenden die für die im Sediment ablaufenden Redoxprozesse verantwortlichen eubakteriellen 
Gruppen der sulfatreduzierenden Bakterien, Denitrifikanten und Eisenbakterien sowie hygienisch 
relevante Bakterien und die Cyanobakterien genauer vorgestellt. 
4.2.3.1 Struktur und phylogenetische Diversität sulfatreduzierender 
Mikroorganismen 
Die Sulfat-Schwefel Konzentrationen in den untersuchten Sedimentproben wiesen mit zunehmen-
der Tiefe eine deutliche Reduktion auf. Die Sequenzanalyse der Eubakterien-Klonbanken als auch 
die Pyrosequenzierung zeigten die Delta-Proteobakterien als abundantes Taxon. Aus diesem Grund 
wurden die sulfatreduzierenden Bakterien (SRB) im Folgenden genauer vorgestellt. Einerseits 
sollten so die SRB im Sediment des Unteren Odertals im Vergleich zur Elbaue bei Dornburg und 
der Talsperre Saidenbach identifiziert als auch ihre Dynamik und strukturelle Variabilität in Abhän-
gigkeit von Probenahmestelle, Sedimenttiefe und Jahreszeit untersucht werden. Da die Desulfuri-
kanten keine phylogenetisch homogene Gruppe darstellen, beruhten die Untersuchungen auf dem 
Gen eines Schlüsselenzymes der Sulfatreduktion: den Untereinheiten A und B der dissimilatori-
schen Sulfitreduktase (dsrAB). Die Amplifikation eines 1,9 kb langen Genabschnittes mit den spe-
zifischen Primern DSR1F/DSR4R (Perez-Jimenez & Kerkhof 2005) gelang bereits in vorangegan-
genen Untersuchungen nicht (Scheer 2006). Aus diesem Grund und in Abhängigkeit von der 
gewählten molekularbiologischen Fingerprintmethode (Klonbanken, T-RFLP oder DGGE) erfolgte 
die Amplifikation eines Teilbereiches des dsrAB Gens mit dem Primerpaar DSR1F/DSR2R oder 
DSR2F/DSR4R (Tabelle 3-1). Das Gen für die Untereinheit A der dissimilatorischen Sulfitredukta-
se (dsrA) umfasst 1,3 kb. Der Primer DSR1F bindet an Position 200 bp und der Primer DSR2F an 
der Position 900 bp. Das Gen für die Untereinheit B der dissimilatorischen Sulfitreduktase (dsrB) 
umfasst 1,15 kb und der Primer DSR4R bindet an der Position 800 bp. Diese Angaben wurden auf 
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der Grundlage des sequenzierten Genoms von Desulfovibrio desulfuricans ATCC 27774 (Accessi-
on Nr.: CP001358) ausgehend vom 5’Ende des jeweiligen Gens ermittelt [24]. 
4.2.3.1.1 Klonbanken und Sanger Sequenzierung 
Für die Klonierung und Sequenzierung wurde jeweils ein Probenahmedatum der Probenahmestel-
len aus dem Nationalpark Unteres Odertal ausgewählt, das unter allen untersuchten Proben eine 
besonders hohe Reduktion der Sulfat-Schwefel Konzentration aufwies. So erfolgte die Klonierung 
von Proben des Probenahmedatums 23.10.2007 vom dritten Sedimenthorizont des Anglerteichs und 
Bogengrabens und vom zweiten Sedimenthorizont der Oder-Zollstation (vgl. Tabelle A 12). Es 
erfolgte zuerst die Klonierung des Genabschnittes, der mit dem Primerpaar DSR2F/DSR4R ampli-
fiziert wurde. Aus Gründen der Vergleichbarkeit zur DGGE Analyse, für die dieses Amplifikat mit 
1,2 kb zu lang ist, wurde der Genabschnitt kloniert, der mit dem Primerpaar DSR1F/DSR2R ampli-
fiziert und mit 700 bp erfolgreich in der DGGE eingesetzt wurde. Die Ergebnisse der erzeugten 
Klonbanken beider Genabschnitte sollen im Folgenden miteinander verglichen werden. Die chemi-
schen Parameter, die im Sediment und Porenwasser der untersuchten Proben gemessen wurden, 
sind in Tabelle 4-11 zusammengefasst. Daraus kann entnommen werden, dass sich die klonierten 
Proben deutlich in ihren chemischen Parametern voneinander unterscheiden. Hervorgehoben wer-
den muss die Reduktion der Sulfat-Schwefelkonzentration in dem klonierten Sedimenthorizont im 
Vergleich zu dem darüber liegenden Sedimenthorizont am Anglerteich mit 35 %, Bogengraben mit 
62 % und Oder-Zollstation mit 27 % (vgl. Tabelle A 12).  
 
Tabelle 4-11: Übersicht über die chemischen Parameter der Proben, die für die Klonierung und Sanger Se-
quenzierung des dsrAB verwendet wurden.  
 
Weiterhin unterscheiden sich die untersuchten Proben insbesondere in ihrem Gehalt an organischer 
Substanz, wobei das Sediment des Anglerteichs die höchsten Werte aufzeigte.  
Hinsichtlich der gelösten organischen und anorganischen Kohlenstofffraktion (DIC, DOC) zeigte 
jedoch das Sediment der Oder-Zollstation die höchste Konzentration. Weiterhin unterschieden sich 
die Proben deutlich in ihrem Gehalt an gelöstem reaktivem Phosphor, Ammonium-Stickstoff, Chlo-
rid, Eisen und Mangan.  
Von den beiden generierten dsrAB Klonbanken (Primerpaare DSR1F/DSR2R und DSR2F/DSR4R) 
wurden jeweils 55 Klone sequenziert. Davon konnten je Probe 44 bis 49 Sequenzen für Folgeana-
lysen genutzt werden (Primerpaar DSR1F2R: Anglerteich (47), Bogengraben (48), Oder-Zollstation 
Stelle Horizont H2O OS SRP NH4-N Cl
-
 DOC DIC NO3-N SO4-S Fe Mn 
[cm] [%FM] [%TM] [mg/L] [mg/L] [mg/L] [mg/L] [mg/L] [mg/L] [mg/L] [mg/L] [mg/L] 
Anglerteich 3: 2-3 86,02 22,74 0,186 5,21 111,36 21,08 62,27 0,04 7,14 3,33 3,32 
Bogengraben 3: 2-3 88,23 17,30 0,061 7,24 106,51 23,53 67,47 0,04 1,70 8,17 2,75 
Oder-Zollstation 2: 1-2 83,06 14,66 0,072 8,78 118,58 31,94 75,97 0,01 4,08 0,64 4,13 
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(44); Primerpaar DSR2F/DSR4R: Anglerteich (49), Bogengraben (44), Oder-Zollstation (46)). Die 
erhaltenen Sequenzen beider Klonbanken wurden zu Sequenzen der GenBank unter Verwendung 
des Blastn Programmes (Tabelle 3-6, [24]) verglichen und die homologen Sequenzen kultivierter 
oder unkultivierter sulfatreduzierender Bakterien (SRB) notiert. Damit erfolgte eine Einteilung der 
Sequenzen in phylogenetische Gruppen auf der Basis von 70 % (meistens > 80 %) Sequenzhomo-
logie. Der relative Anteil der so ermittelten Phylotypen je Klonbibliothek ist für beide SRB Klon-
banken in Abbildung 4-17 dargestellt.  
 
Abbildung 4-17: Zusammensetzung der mikrobiellen Biozönose der sulfatreduzierenden Bakterien in den 
Proben Anglerteich (2-3 cm), Bogengraben (2-3 cm) und Oder-Zollstation (1-2 cm) der Probenahme vom 
23.10.2007 (10/07) nach Klonierung und Sequenzierung von zwei Abschnitten der Untereinheiten A und B des 
Gens für die dissimilatorische Sulfitreduktase (dsrAB) unter Verwendung der Primerkombinationen 
DSR1F/DSR2R und DSR2F/DSR4R. 
 
Die Einteilung der Sequenzen in das Taxon Ordnung ergab für die Klonbibliotheken des Genab-
schnittes DSR1F/DSR2R fünf bis sieben Taxa und für die Klonbibliotheken des Genabschnittes 
DSR2F/DSR4R zwei bis vier Taxa, wobei die Sequenzen mit Homologie zu den unkultivierten 
Bakterien sowie nicht klassifizierbare Sequenzen nicht berücksichtigt worden sind. Somit konnten 
mit den Klonbanken des vorderen Genbereichs (DSR1F/DSR2R) mehr Sequenzen zu einem Phylo-
typ zugeordnet werden. Der Anteil der Sequenzen mit Homologie zu unkultivierten SRBs lag bei 
25 % bis 32 % der Proben der Klonbanken des Abschnittes DSR1F/DSR2R und bei 28 % bis 61 % 
des Abschnittes DSR2F/DSR4R. Der Datenbankabgleich von ca. 2 % bis 10 % der Sequenzen aus 
der DSR1F/DSR2R Klonbank und von ca. 7 % bis 28 % der Sequenzen der DSR2F/DSR4R Klon-
banken ergaben keinen Treffer und wurden als „nicht klassifiziert“ benannt. Mit der 
DSR1F/DSR2R Klonbank zeigte die Probe Oder-Zollstation die meisten Taxa. Von der Klonbank 
der Probe Bogengraben konnten die meisten Sequenzen einem Taxon zugeordnet werden. Inner-
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halb der DSR2F/DSR4R Klonbanken war es möglich die Sequenzen der Probe Bogengraben den 
meisten Taxa zuzuordnen, aber die Probe der Oder-Zollstation zeigte den größten Anteil zuorden-
barer Sequenzen. In beiden Klonbanken konnten innerhalb der kultivierten Sequenzen die meisten 
Klonbankensequenzen Vertretern der Delta-Proteobakterien zugeordnet werden. Innerhalb der 
Delta-Proteobakterien dominierten die Sequenzen, die den Desulfobacterales zugeordnet werden 
konnten. Nur in der DSR1F/DSR2R Klonbank der Probe Oder-Zollstation dominierten Sequenzen 
die der Ordnung der Desulfovibrionales zugeordnet werden konnten, gefolgt von Sequenzen mit 
Homologie zu den Desulfobacterales. Weitere nennenswerte Abundanzen erzielten in den 
DSR1F/DSR2R Klonbanken die Clostridiales und innerhalb der Delta-Proteobakterien die Syntro-
phobacterales. Die Syntrophobacterales machen in den Klonbanken der DSR2F/DSR4R Amplifika-
te nur 2 % bis 4 % aus, was je Probe einem oder zwei Klonen entspricht. Besonderheiten zwischen 
den einzelnen Proben einer Klonbank (DSR1F/DSR2R oder DSR2F/DSR4R) lassen sich durch den 
alleinigen Nachweis von Beta-Proteobakterien in der DSR1F/DSR2R Klonbibliothek der Oder-
Zollstation, sowie das Fehlen von Actinobacteria/Coriobacteriales benennen. Außerdem konnten 
Clostridiales und Burkholderiales (Beta-Proteobakterien) in der DSR2F/DSR4R Klonbank nur in 
der Bibliothek der Probe Bogengraben nachgewiesen werden.  
Vergleicht man die hier nachgewiesenen Taxa mit den Ergebnissen der Pyrosequenzierung der V4-
V6 Region der 16S rRNA, fallen eine Vielzahl von Unterschieden aber auch Gemeinsamkeiten auf. 
Die Familie der Syntrophaceae wurde auch mit der Pyrosequenzierung nachgewiesen und konnte 
dort mit Ausnahme der Bibliothek der Oder-Zollstation als dominierendes Taxon innerhalb der 
Delta-Proteobakterien identifiziert werden. Die Pyrosequenzbibliothek der Probe der Oder-
Zollstation wurde innerhalb der Delta-Proteobakterien von Vertretern der Desulfobulbaceae (Desul-
fobacterales) dominiert und stimmt dadurch mit dem Ergebnis der DSR2F/DSR4R Klonbank über-
ein, hingegen nicht mit der DSR1F/DSR4R Klonbank, in der die Bibliothek der Oder-Zollstation 
von Vertretern der Desulfovibrionales dominiert wurde, die jedoch in der Pyrosequenzbibliothek 
dieser Probe keine nennenswerte Rolle gespielt hat. Neben den mit der Pyrosequenzierung festge-
stellten Familien Syntrophaceae (Syntrophobacterales) sowie Desulfobulbaceae und Desulfobacte-
raceae (beides Desulfobacterales) wurde die Familie der Geobacteraceae (Desulfuromonadales) als 
abundante Familie in allen untersuchten Proben nachgewiesen. In den dsrAB Klonbanken konnte 
keine Sequenz der Ordnung Desulfuromonadales zugeordnet werden. Die unterschiedlichen Ergeb-
nisse der Klonbank im Vergleich zur Pyrosequenzbibliothek können, neben der Tatsache, dass die 
für die Pyrosequenzierung und die Klonbanken verwendeten Proben unterschiedlichen Probenah-
medaten entstammen, vielerlei Ursachen haben. Einerseits ist die Zahl der analysierten Klone in 
den dsrAB Klonbanken zu gering um einen quantitativen Vergleich zur Pyrosequenzbibliothek 
durchzuführen. Dies kann lediglich hinsichtlich der dominierenden Gruppen erfolgen, denn selbst 
bei einer geringen Anzahl untersuchter Klone bleiben die abundanten Taxa als dominierend er-
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kennbar. Da die seltenen Taxa jedoch insgesamt bis zu 70 % einer Klonbank ausmachen können, 
wird ihr Anteil durch einen zu geringen Stichprobenumfang, d.h. einer zu geringen Anzahl analy-
sierter Klone verzerrt dargestellt (Felske & Weller 2004). Hinzukommt, dass sich die Wahl des 
Primers entscheidend auf die Darstellung der dsr-Vielfalt auswirkt. Das gilt sowohl für die dsrAB 
Primer als auch für die in der Pyrosequenzierung verwendeten Primer. Außerdem besteht im Ver-
gleich der Anzahl dsrAB Datenbankeinträge zu den 16S rRNA Datenbankeinträgen der GenBank  
ein Nachteil der dsrAB Datenbankeinträge (NCBI [24], Suche August 2010). Berücksichtigt man nur 
die Datenbankeinträge der dsrAB Sequenzen kultivierter Bakterien so sind in der Datenbank nur 
ca. 200 Sequenzen zu finden. Im Gegensatz dazu sind ca. 900 dsrAB Sequenzen nicht kultivierter 
Bakterien in der Datenbank GenBank enthalten. Damit könnte der hohe Anteil nicht zuordenbarer 
Sequenzen und von Sequenzen mit Homologie zu unkultivierten SRBs in den generierten dsrAB 
Klonbibliotheken erklärt werden. Die mögliche Überrepräsentation einiger Taxa in Klonbankanaly-
sen wurde unter anderem als Folge der Abhängigkeit der Amplifikation vom G+C Gehalt des 
Templates beschrieben (Reysenbach et al. 1994). Da der G+C Gehalt der dsrAB enthaltenden Or-
ganismen stark variiert von relativ G+C-reich (Delta-Proteobakterien) bis zu geringen G+C Gehal-
ten (Firmicutes/Clostridia) könnte dies eine Erklärung für die bevorzugte Amplifikation (dsrAB 
und 16S rRNA) eigentlich seltener Taxa sein. So wurden die Clostridiales nach den Ergebnissen 
der Pyrosequenzierung überwiegend in der Probe der Oder-Zollstation und am wenigsten in der 
Probe des Anglerteichs identifiziert. Nach dem Ergebnis der DSR1F/DSR2R Klonbanken wurden 
die Clostridiales am wenigsten in der Oder-Zollstation, dafür am meisten im Sediment des Bogeng-
raben nachgewiesen. Ähnlich verhält es sich mit dem Nachweis der Methylophilales allein im Se-
diment der Oder-Zollstation, wohingegen nach der Pyrosequenzierung keine Methylophilales dort 
nachgewiesen werden konnten.  
Wenngleich die Tatsache, dass sich das dsrAB Gen durch horizontalen Gentransfer ausgehend von 
den Delta-Proteobakterien und Firmicutes auf viele andere Taxa verbreitete (Mussmann et al. 2005; 
Zverlov et al. 2005) und damit die phylogenetische Aussagekraft der Analyse des dsrAB Gens 
zweifelhaft erscheint, konnten Zverlov et al. (2005) bei vergleichenden Analysen der Sequenzen 
sulfatreduzierender Bakterien auf der Basis der 16S rRNA und des dsrAB Gens kongruente Topo-
logien der erstellten phylogenetischen Bäume zeigen (Zverlov et al. 2005).  
Um die Fragestellung der Diversität der sulfatreduzierenden Bakterien in den einzelnen Klonban-
ken zu bewerten und miteinander zu vergleichen sowie die Eignung der verwendeten Primerpaare 
für diese Tests zu überprüfen, wurden im Folgenden OTU basierte Analysen durchgeführt. 
OTU basierte Analysen 
Zur Beurteilung der Diversität und zum Vergleich der Biozönosen untereinander wurde wie bereits 
in dem Abschnitt der OTU basierten Analysen des Kapitels der 16S rDNA Eubakterien Klonbank 
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(Kap. 4.2.2.2) erwähnt, auch hier der Schwellenwert zur Definition einer Spezies mit 97 % festge-
legt. Die nachfolgenden Analysen erfolgten wie im Kapitel 3.2.6.1 und im Kapitel 3.2.7.1 beschrie-
ben. Die insgesamt 139 Sequenzen der DSR1F/DSR2R Klonbibliotheken wurden in 96 OTUs und 
die 139 Sequenzen der DSR2F/DSR4R Klonbibliotheken wurden in 119 OTUs gruppiert. Ausge-
hend von der Einteilung der Sequenzen in OTUs wurden nachfolgend die Alpha-
Diversitätscharakteristiken (Tabelle 4-12), die „Rarefaction“ Kurven (Abbildung 4-18) und die 
Beta-Diversitätscharakteristiken (Tabelle 4-13) je Klonbank DSR1F/DSR2R oder DSR2F/DSR4R 
bestimmt und dargestellt.  
Die 44 bis 48 analysierten Klone je Klonbibliothek der DSR1F/DSR2R Klonbank wurden in 32 bis 
36 OTUs gruppiert und erreichten damit eine Abdeckung der vorhandenen Biodiversität der sulfat-
reduzierenden Bakterien in den Sedimentproben des Odertals von 36 % bis 51 % (Index „Covera-
ge“, Tabelle 4-12).  
 
Tabelle 4-12: Alpha-Diversitätscharakteristiken der DSR-Klonbibliotheken 
Klonbank Probenahmestelle Anzahl Anzahl „Coverage“ „Richness“ 
c
  „Diversity“ 
Klone OTUs a [%] b ACE Chao1  npShannon d Simpson 
DSR1F/DSR2R 
Anglerteich (A3) 47 32 51,06 144,9 63,6  4,06 0,0287 
Bogengraben (B3) 48 36 37,50 252,8 181,0  4,41 0,0186 
Oder-Zollstation (O2) 44 35 36,36 105,4 98,0  4,55 0,0116 
DSR2F/DSR4R 
Anglerteich (A3) 49 46 12,24 375,7 271,8  5,95 0,0026 
Bogengraben (B3) 44 42 9,09 462,0 302,0  6,15 0,0021 
Oder-Zollstation (O2) 46 38 28,26 381,1 143,6  4,82 0,0135 
a
 Definiert als Sequenzen mit einer Ähnlichkeit ≥97 %. 
b Errechnet unter Verwendung des „Good’s Coverage“ Index. 
c
 Nicht parametrische „Richness“ Schätzer. 
d Nicht parametrischer Shannon Index. 
 
Deutlich niedriger lagen die ermittelten „Coverage“-Indizes (9 % bis 28 %) für die DSR2F/DSR4R 
Klonbibliotheken, bei denen die 44 bis 49 analysierten Klone je Probe in deutlich mehr OTUs (38 
bis 46) gruppiert wurden. Damit erfassen beide Klonbanken (DSR1F/DSR2R und DSR2F/DSR4R) 
nicht die vorhandene Biodiversität der sulfatreduzierenden Mikroorganismen, was sich ebenfalls 
anhand der stetig ansteigenden „Rarefaction“ Kurven erkennen lässt (Abbildung 4-18). Darin lässt 
sich auch die bereits anhand der unterschiedlichen Anzahlen OTUs und der differenten „Coverage“ 
Indizes zwischen den DSR1F/DSR2R und DSR2F/DSR4R Klonbanken erkennbare unterschiedlich 
erfasste Biodiversität ablesen. Der flachere Kurvenverlauf der Proben der DSR1F Klonbibliotheken 
weist scheinbar auf die bessere Erfassung der Artenvielfalt der SRB in den Proben hin, zeigt aber 
gleichzeitig eine geringere Diversität innerhalb dieser Proben. Möglicherweise detektiert jedoch 
das Primerpaar DSR1F/DSR2R weniger Spezies als das Primerpaar DSR2F/DSR4R. Ein Align-
ment aus 35 Referenzsequenzen (dsrAB) wies im Bereich des dsrA Gens (amplifiziert mit dem 
Primerpaar DSR1F/DSR2R) mehr homogene Bereiche auf als im dsrB Bereich, der mit dem Pri-
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merpaar DSR2F/DSR4R teilweise amplifiziert wurde. Die geringere Anzahl ermittelter OTUs für 
die DSR1F/DSR2R Klonbanken würde dies bestätigen. 
 
Abbildung 4-18: „Rarefaction“ Kurven der dsrAB Klonbibliotheken DSR1F/DSR2R und DSR2F/DSR4R.  
 
Die Proben der DSR2F/DSR4R Klonbibliotheken weisen hingegen eine deutlich größere Diversität 
der SRB auf, wobei diese in den Klonbibliotheken des Anglerteichs und des Bogengrabens größer 
ist als in der Klonbibliothek der Oder-Zollstation. Diese Aussagen lassen sich anhand der Schätzer 
für die „Richness“ (ACE und Chao1) und Diversität (npShannon und Simpson) der SRB in den 
Sedimentproben des Odertals noch deutlicher darstellen. Die „Richness“ Schätzer ACE und Chao1 
zeigten deutlich höhere Werte für die DSR2F/DSR4R Klonbanken an (ACE: 376 bis 462; Chao1: 
144 bis 302), als für die DSR1F/DSR2R Klonbanken (ACE: 105 bis 253; Chao1: 64 bis 181), 
stimmen aber in der Aussage überein, dass in beiden Klonbanken (DSR1F/DSR2R und 
DSR2F/DSR4R) die Bibliothek des Bogengrabens die höchste geschätzte „Richness“ besitzt. Die 
Diversitätsindizes npShannon und Simpson zeigen wiederum eine höhere Diversität für die 
DSR2F/DSR4R Bibliotheken an, stimmen aber in den Kernaussagen nicht überein. So ist in der 
DSR1F/DSR2R Klonbank die Klonbibliothek der Oder-Zollstation die Probe mit der höchsten 
Diversität (npShannon: 4,55) und der geringsten Wahrscheinlichkeit, dass bei einer zufälligen 
Auswahl zweier Individuen aus einer Artengemeinschaft die Individuen der gleichen Art angehören 
(Simpson: 0,0116). Mit einem npShannon von 6,15 und einem Simpson Index von 0,0021 ist die 
Bibliothek des Bogengrabens die Probe mit der höchsten Diversität innerhalb der DSR2F/DSR4R 

































Ergebnisse und Diskussion 
119 
und Simpson die Probe mit der geringsten Artenvielfalt. Inwiefern sich die generierten DSR Klon-
banken untereinander ähneln wurde mit der Berechnung der Beta-Diversitätsindizes untersucht 
(Tabelle 4-13). Nach der DSR1F/DSR2R Klonbank sind sich die Biozönosen sulfatreduzierender 
Bakterien der Proben Anglerteich und Bogengraben am ähnlichsten, da ihr paarweiser Vergleich in 
allen errechneten Beta-Diversitätsindizes deutlich die höchsten Werte erzielte. Zwischen den 
DSR2F/DSR4R Klonbanken zeigte der paarige Vergleich für die Klonbibliotheken der Proben 
Bogengraben und Oder-Zollstation die größte Ähnlichkeit, die nach der DSR1F/DSR2R Klonbank 
die geringste Ähnlichkeit besaßen.  
Vergleicht man die Aussagen der Beta-Diversitätsindizes mit denen der Alpha-Diversitätsindizes 
erscheint es nicht nachvollziehbar, warum in den DSR2F/DSR4R Klonbanken die Probe mit der 
geringsten Diversität (Oder-Zollstation) und die Probe mit der höchsten Diversität (Bogengraben) 
die größte Ähnlichkeit besitzen sollen. Schließlich ist der Unterschied zwischen den Ähnlichkeiten 
für die DSR2F/DSR4R Klonbanken Anglerteich und Bogengraben im Vergleich zu Bogengraben 
und Oder-Zollstation besonders im Hinblick auf die Differenz von einem gemeinsamen OTU mar-
ginal. 
 
Tabelle 4-13: Beta-Diversitätsindizes der DSR Klonbibliotheken 
















A3 B3 95 6 20,4 20,8 0,26 0,29 
A3 O2 91 1 0,0 1,0 0,02 0,01 
B3 O2 92 0 0,0 0,0 0,00 0,00 
DSR2F/DSR4R 
A3 B3 93 3 0,0 10,5 0,03 0,03 
A3 O2 95 1 0,0 1,0 0,01 0,01 
B3 O2 90 4 1,0 11,5 0,13 0,10 
a
 Nicht parametrischer Schätzer der gemeinsamen „Richness“ für jeden Vergleich zweier Bibliotheken.  
b
 Jaccard Abundanz basierter Gemeinschafts-Ähnlichkeitsindex. 
c
 Gemeinschaftsstruktur-Ähnlichkeitsindex für jeden Vergleich zweier Bibliotheken. 
 
Dies lässt darauf schließen, dass die Anzahl analysierter Klone beider Klonbankenansätze 
(DSR1F/DSR2R und DSR2F/DSR4R) zu gering ist, um hier eine eindeutige Aussage treffen zu 
können, besonders hinsichtlich der Vermutung eine Klonbank könnte die Teilmenge einer anderen 
Klonbank darstellen. Im Wesentlichen kann jedoch festgestellt werden, dass die Zusammensetzung 
der Lebensgemeinschaft sulfatreduzierender Bakterien (SRB) auf der Basis des dsrAB mit dem 
Primersystem DSR1F/DSR2F durch eine bessere Zuordnung der erhaltenen Sequenzen zu den 
Datenbankeinträgen der GenBank [24] zum heutigen Zeitpunkt besser charakterisiert werden kann. 
Entgegen dieser Erkenntnis wird die Diversität der SRB durch das Primersystem DSR2F/DSR4R 
umfassender detektiert. Der Primer DSR2F bzw. DSR2R bindet innerhalb des Gens für die Alpha-
Untereinheit der dissimilatorischen Sulfitreduktase (Position ca. 900 bp). Folglich amplifiziert das 
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Primerpaar DSR1F/DSR2R nur einen Abschnitt des dsrA. Hingegen wird unter Verwendung des 
Primerpaares DSR2F/DSR4R ein Abschnitt des dsrA und ein Abschnitt des Gens dsrB amplifiziert. 
Liu et al. verglich dsrAB Phylogenien mit dsrA und dsrB Phylogenien und zeigte, dass die Unter-
suchung längerer Sequenzbereiche eine bessere Reproduzierbarkeit der Ergebnisse bedeutet, wobei 
die Qualität der Analyse vom dsrA über dsrB zu dsrAB zunimmt, jedoch keinen Einfluss auf Aus-
sage über die genetische Vielfalt hat (Liu et al. 2003). Einige andere Autoren zeigten, dass auch die 
Analyse eines 400 bp langen Fragmentes der dsr Gene für phylogenetische Analysen in Tiefseese-
dimenten (Fukuba et al. 2003) und Faulbehältern (Tang et al. 2004) ausreichend sind.  
Die eingangs tabellarisch dargestellten chemischen Parameter (Tabelle 4-11), der für die Erstellung 
der dsrAB Klonbibliotheken ausgewählten Proben, zeigten deutliche Unterschiede zwischen den 
Probenahmestellen. Welcher dieser chemischen Parameter die spezifische Zusammensetzung sul-
fatreduzierender Bakterien je Probe beeinflusst, wurde durch eine kanonische Korrespondenzanaly-
se (CCA bzw. Canoco, (Legendre & Legendre 1998)) mit Hilfe des Programms Past (Tabelle 3-6, 
[31]) auf der Basis der Häufigkeit jeder Sequenz je OTU und der chemischen Parameter je Probe-
nahmestelle ermittelt und für beide DSR Klonbankvarianten gegenübergestellt (Abbildung 4-19).  
 
Abbildung 4-19: Kanonische Korrespondenzanalyse (CCA) für die DSR Klonbanken DSR1F/DSR2R (linke 
Bildhälfte) und DSR2F/DSR4R (rechte Bildhälfte).  
Eingekreist sind die verwendeten Proben dargestellt A3: Anglerteich, B3: Bogengraben (beide Sedimenthorizont 3: 2-
3 cm); O2: Oder-Zollstation (Sedimenthorizont 2: 1-2 cm). OS: Organische Substanz; H2O: Wassergehalt  
 
Die CCA beider Klonbankvarianten zeigt für die SRB Biozönose des Anglerteichs einen Zusam-
menhang zum gelösten reaktiven Phosphor (SRP) und zur organischen Substanz (OS). Für die SRB 
Biozönose des Bogengrabens weist in keinem der beiden Plots ein chemischer Parameter eine Kor-
relation auf. Die Bibliothek der sulfatreduzierenden Bakterien der Probe Oder-Zollstation korreliert 
negativ zum Nitrat-Stickstoff, jedoch positiv zum Gehalt an Mangan, Chlorid und gelöstem organi-
schen Kohlenstoff. Wenngleich der Sulfat-Schwefel zu keiner Bibliothek sulfatreduzierender Bak-
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bekannter Zusammenhänge zwischen dem Schwefelkreislauf und dem Kohlenstoff- oder Stick-
stoffkreislauf (Muyzer & Stams 2008). Ein Zusammenhang der SRB Biozönosen zu Phosphor oder 
Eisen ist aufgrund der Bindungen des Sulfids, möglicherweise aus der Sulfatreduktion gebildet, mit 
Eisen und der dadurch herbeigeführten Freisetzung des Phosphors aus der Verbindung mit dem 
Eisen deutlich. Die Sedimente sind Kompartimente, in denen Redoxprozesse entlang eines Gradi-
enten stattfinden, so dass die Sulfatreduktion dann stattfindet, wenn Mangan- bzw. Eisenreduktion 
oder Denitrifikation von untergeordneter Bedeutung sind. 
Ob die Sulfatreduktion in direktem Zusammenhang zum Chloridgehalt im Sediment der Oder-
Zollstation steht, ist fraglich. Einerseits ist nicht bekannt ob es sich um eine signifikante Korrelati-
on handelt und andererseits ist bisher nichts dazu bekannt. Zudem wichen die Chloridkonzentration 
im Sediment der Oder-Zollstation nur unwesentlich von den Werten im Sediment des Anglerteichs 
oder Bogengrabens ab (vgl. Tabelle 4-11). 
Mit der Erstellung der DSR1F/DSR2R Klonbanken konnten die Hauptordnungen sulfatreduzieren-
der Bakterien bestimmt, die Diversität mit den DSR2F/DSR4R Klonbanken ermittelt und ein Zu-
sammenhang zu einflussnehmenden Umweltfaktoren dargestellt werden. Zur Analyse der Variabili-
tät der Population der sulfatreduzierenden Bakterien in Abhängigkeit von der Jahreszeit, der 
Sedimenttiefe, der Flutung sowie vergleichende Analysen mit Proben der Elbaue bei Dornburg und 
dem Haselbach in der Talsperre Saidenbach wurden die Fingerprintmethoden T-RFLP und DGGE 
angewendet. 
4.2.3.1.2 T-RFLP 
Die T-RFLP Methode ist eine der am häufigsten angewendeten Fingerprintmethoden zur Charakte-
risierung mikrobieller Biozönosen. Sie sollte in dieser Arbeit zur Beschreibung der Variabilität der 
Population sulfatreduzierender Bakterien auf der Grundlage ihres dsrAB Gens genutzt werden. Aus 
Gründen der Vergleichbarkeit der Ergebnisse aus den T-RFLP Analysen zu den Ergebnissen der 
DGGE Tests, erfolgte die T-RFLP auf der Grundlage des Genabschnittes des dsrAB Genes, der mit 
dem Primerpaar DSR1F/DSR2R amplifiziert wurde. Das Amplikon wurde entsprechend den Anga-
ben in Kapitel 3.2.5.7.2 mit den Restriktionsenzymen NdeII, MspI und TaqI geschnitten. Nach 
anschließender Aufreinigung wurden die Restriktionsfragmente elektrophoretisch aufgetrennt und 
ausgewertet. Zuvor durchgeführte Tests unter Verwendung des Amplikons, das mit dem Primerpaar 
DSR2F/DSR4R generiert wurde, zeigten wie für das DSR1F/DSR2R Amplikon zum Teil zahlrei-
che Peaks in der Negativkontrolle. Eine manuelle Extraktion der Peaks, die zwischen Negativkon-
trolle und Probe übereinstimmten wurde exemplarisch für die Daten der Probenahmen Mai und 
Oktober 2008 der Probenahmestellen des Odertals und Dornburg durchgeführt. Damit soll bei-
spielhaft die mit T-RFLP ermittelte Variabilität der Biozönose sulfatreduzierender Bakterien mit der 
Sedimenttiefe zwischen den Probenahmestellen und den zwei verschiedenen Daten verglichen 
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werden. Die ermittelten Fragmentlängen wurden anschließend für eine Clusteranalyse (vgl. Kap. 
3.2.7.2) verwendet (Abbildung 4-20). Das Cluster zeigt eine Subclusterbildung, die durch  
 
Abbildung 4-20: Clusteranalyse der 
DSR1F/DSR2R T-RFLP Analysen der Sedimentproben 
Mai (5/8) und Oktober (10/8) 2008 der Probenahmes-
tellen des Odertals (A, B, O) und von Dornburg (D) der 
ersten und fünften Sedimenthorizonte.  
Der Maßstabsbalken gibt die prozentuale Ähnlichkeit der 
verglichenen Peakmuster an. Die Zahlen an den Verzwei-
gungen geben die kophenetische Korrelation (die Konsis-
tenz eines Clusters) an. 
verschiedene Grautöne bzw. einen gepunkteten 
Rahmen hervorgehoben wurden. Erkennbar ist 
eine Separierung der Proben des Anglerteichs 
(A) und Bogengrabens (B), beide mittelgrau 
und dunkelgrau, gemeinsam mit den Proben 
von Dornburg (D, hellgrau) von den Proben der 
Oder-Zollstation (O, gepunkteter Rahmen). 
Außerdem ist erkennbar, dass sich die Peak-
muster der Probenahmestellen Anglerteich und 
Bogengraben mehr ähneln als die Peakmuster 
einer der beiden Stellen in den Probenahmemo-
naten Mai und Oktober. Die Variabilität der 
sulfatreduzierenden Bakterien (SRB) an der 
Oder-Zollstation in Abhängigkeit vom Probe-
nahmemonat ist ebenfalls erkennbar. Im Hin-
blick auf die mit der Sedimenttiefe stark variie-
renden chemischen Parameter (Kap. 4.1), die 
für die SRB eine Rolle spielen,  
wurde eine Änderung der Zusammensetzung der Biozönose mit der Sedimenttiefe erwartet. Dies 
kann anhand der Clusteranalyse der T-RFLP Daten bestätigt werden, wobei die Variabilität für den 
Probenahmemonat Mai größer zu sein scheint als für den Monat Oktober. Die Peakmuster der Pro-
ben der Elbaue Dornburg zeigten trotz der extrem höheren Sulfat-Schwefel Konzentrationen im 
Vergleich zum Sediment der Odertal Probenahmestellen (Tabelle A 12) mehr Ähnlichkeit zu den 
Stellen Anglerteich und Bogengraben, weniger zur Oder. Damit ähnelt die Biozönose der SRB in 
Dornburg den Biozönosen an Anglerteich und Bogengraben möglicherweise aufgrund des ähnli-
chen Gewässertyps an diesen Stellen.  
Eine Identifikation der sulfatreduzierenden Bakterien anhand der ermittelten Fragmentlängen konn-
te nicht erfolgen. Die Erstellung einer Fragmentlängendatenbank mittels der Durchführung eines 
virtuellen Restriktionsenzymverdaus mit der Anwendung ISPaR des Programmpakets MiCA3 
((Shyu et al. 2007), [32]) von den in dieser Anwendung bereitgestellten Referenzsequenzen sulfatre-
duzierender Bakterien, beinhaltete überwiegend nicht klassifizierte, unkultivierte SRB. Daraus 
abgeleitet erschien ein Vergleich ermittelter Fragmentlängen mit diesen Daten nicht sinnvoll. 
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Weitere Probenahmen wurden nicht hinsichtlich des dsrAB Gens (DSR1F/DSR2R und 
DSR2F/DSR4R) unter Verwendung der T-RFLP Methode untersucht, da die T-RFLP Negativkon-
trolle innerhalb des Probenanalysenbereiches von ca. 85 bp bis 680 bp immer Peaks enthielt, die 
aufwändig aus den Ergebnissen der Proben gelöscht werden mussten. Hierbei ist nicht auszuschlie-
ßen, dass dabei Fragmentlängen (Peaks) gelöscht werden, die richtigerweise nach vollständiger 
Restriktion des Amplikons entstanden sind. Die Aussage der Zusammensetzung der Biozönose 
würde damit falsch dargestellt werden. Infolge dessen sollte die Methode der DGGE für das Frag-
ment DSR1F/DSR2R des dsrAB Gens zur Untersuchung der Variabilität der SRB in Abhängigkeit 
von der Jahreszeit angewendet werden. 
4.2.3.1.3 DGGE 
Mit der T-RFLP Methode konnten für erste ausgewählte Proben Änderungen der Biozönose der 
sulfatreduzierenden Bakterien in Abhängigkeit von der Probenahmestelle, dem Probenahmemonat 
und der Sedimenttiefe festgestellt werden. Die maximale Amplikonlänge, die mit der DGGE analy-
siert werden kann, wird im Allgemeinen mit 500 bp angegeben. Aus diesem Grund wurde für die 
DGGE das Teilstück des dsrAB Gens ausgewählt, das mit dem Primerpaar DSR1F/DSR2R ampli-
fiziert wird. Die Verwendung dieses mit 700 bp deutlich größeren Amplikons gelang durch die 
Nutzung eines nach Meyer et al. modifizierten Doppelgradientengels (Meyer et al. 2007), bei dem 
zusätzlich zu dem denaturierenden Harnstoff-Formamid Gradienten ein kolinearer Acrylamid-
Gradient von 6 % bis 7 % erzeugt wurde (vgl. Kap. 3.2.5.7.3). So konnte die Biozönose der sulfat-
reduzierenden Bakterien erfasst werden. Zuerst sollte die Untersuchung der Variabilität der SRB 
Population in Abhängigkeit von der Sedimenttiefe erfolgen. Dafür wurden Proben der ersten und 
fünften Sedimenthorizonte der Probenahmestellen des Odertals vom Oktober 2008 und parallel 
Sedimentproben der Probenahme April 2009 untersucht, um einen Vergleich zu einer Flutungspro-
be durchzuführen. Die erhaltenen sehr umfangreichen Bandenmuster wurden anschließend mit 
Hilfe einer Clusteranalyse durch kurvenbasierte Analyse ausgewertet und in der Abbildung 4-21 
dargestellt. Die Populationen in den untersuchten Probenahmestellen unterscheiden sich deutlich 
voneinander, wobei die Biozönosen der SRB im Sediment des Anglerteichs und Bogengrabens 
mehr Gemeinsamkeiten aufweisen als im Vergleich zur Population der SRB in der Oder-
Zollstation. Hinsichtlich der Sedimenttiefe variieren die Populationen zum Teil stark (15 % bis 
50 %), wobei die geringste Variabilität zwischen Horizont 1 und 5 im Sediment der Oder-
Zollstation im Oktober 2008 festgestellt werden konnte. Die größte Varianz zwischen beiden unter-
suchten Sedimentschichten war in der Flutungsprobe der Oder-Zollstation zu detektieren. Die Po-
pulationen unterscheiden sich ebenfalls deutlich voneinander im Hinblick auf die verglichenen 
Probenahmemonate. Somit verändert sich die Population der Sulfatreduzierer entscheidend wäh-
rend der Flutungsereignisse, was besonders gravierend im Sediment der Oder aufzuzeigen ist. Die 
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Oder-Proben der April-Probe zeigen ein deutlich umfangreicheres Bandenspektrum, dass im Ge-
gensatz zur Oktober-Probe, Banden in gleicher Position wie in beiden Probenahmemonaten der 
Proben des Anglerteichs und Bogengrabens aufzeigt (gestrichelter Rahmen, Abbildung 4-21).  
 
Abbildung 4-21: Clusteranalyse der DSR1F/DSR2R DGGE Analyse zur Untersuchung der Tiefendynamik der 
SRB Biozönose in den Probenahmestellen des Odertals (A, B, O).  
Verwendet wurden die ersten und fünften Sedimenthorizonte der Probenahmen Oktober 2008 (10/8) und April 2009 (4/9; 
Flutungsprobe). Der Maßstabsbalken gibt die prozentuale Ähnlichkeit der verglichenen Probenmuster an. Die Zahlen an 
den Verzweigungen geben die kophenetische Korrelation (die Konsistenz eines Clusters) an. Die Negativaufnahmen der 
DGGE Gel Bandenmuster wurden dem Programm Bionumerics entnommen. 
 
Für eine Untersuchung, in wie weit sich die Struktur der Sulfatreduziererpopulation im gesamten 
Untersuchungszeitraum von Juli 2006 bis April 2009 ändert und inwieweit sich die Bandenmuster 
der Odertalproben zu den Proben der Talsperre Saidenbach und des Sees in Dornburg unterschei-
den, wurden von allen Probenahmen die ersten Sedimenthorizonte vergleichend analysiert. Die mit 
dem Programm Bionumerics bearbeiteten Negativaufnahmen der DGGE Gele sind in Abbildung 
4-22 gezeigt. Entsprechend der Bandenstärke der DSR1F/DSR2R-PCR-Amplikons, die für diese 
DGGE Gele verwendet werden sollten, wurde darauf geachtet gleiche Mengen DNA auf die 
DGGE-Gele aufzutragen. Trotzdem war es nicht zu vermeiden, dass die Bandenintensität beson-
ders für die Haselbach-Proben, selbst innerhalb einer Probe stark variierte. Wiederholungen der 
Haselbach-Proben 10/6, 7/7, 10/7 mit weniger DNA zeigte ein kaum weniger intensives Bild, mit 
den gleichen Banden und einer ähnlichen Intensität wie im ersten Versuch, was aber für die Repro-
duzierbarkeit der Ergebnisse spricht. Die in Abbildung 4-22 eingefügten schwarzen Rahmen sollen 
charakteristische Banden einer Probe hervorheben, Gemeinsamkeiten mehrerer Proben verdeutli-
chen und Unterschiede aufzeigen. So zeigt das Bandenmuster der Proben des Haselbachs eindeutig 
für diese Stelle charakteristische Banden.  
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Abbildung 4-22: DSR1F/DSR2R DGGE Gele (Negative, bearbeitet mit Bionumerics) zur Untersuchung der 
jahreszeitlichen Variabilität der SRB Biozönose im Sediment (0-1 cm) im Odertal (A, B, O) verglichen mit dem im 
Haselbach (H; 0-0,5 cm) und in Dornburg (D; 0-1 cm).  
M: Marker 
7/6 10/6 4/7 7/7 10/7  6/8  7/8                 7/6                 10/6                          4/7          5/7   5/8
M    H    H H H H H H M     A     B    O      A     B      O    M     A     B     O     D     D M 
7/7                10/7                     2/8             5/8                  7/8                         10/8       4/9  
M   A     B    O     A     B     O    M     B     O     A     B     O     A     B     O     M     A     B    O     A    B    O M 
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Ebenfalls im oberen Gelfoto erkennbar sind den Oder-
talproben gemeinsame Banden im Juli 2006, die im 
April 2007 kaum erkennbar sind. Banden in der glei-
chen Position zeigen hier auch die Anglerteich Probe 
7/6 und die Oder-Zollstation Probe 10/6. Gemeinsam-
keiten zwischen den Proben des Haselbachs, des Oder-
tals und Dornburgs sind anhand der Gelfotos kaum zu 
erkennen. Im unteren Gelfoto der Abbildung 4-22 sind 
für die Proben des Bogengrabens und der Oder-
Zollstation Banden markiert, deren Vorkommen im 
zeitlichen Verlauf variiert. Für die Beurteilung der 
Ähnlichkeit und der zeitlichen Variabilität der SRB 
Populationen zwischen den Proben wurde eine Clus-
teranalyse basierend auf den Gelen in Abbildung 4-22 
durchgeführt und in Abbildung 4-23 dargestellt. Die 
Analyse zeigt verschiedene Subcluster, die durch ver-
schiedene Grautöne oder Rahmen hervorgehoben wur-
den. Die Biozönose der Proben des Haselbachs sepa-
rieren sich hierin deutlich von den Proben des Odertals 
und Dornburgs, variieren aber stark untereinander 
(Rahmen schwarz ganzrandig und gestrichelt). Dabei 
kann kein eindeutiger jahreszeitlicher Zusammenhang 
festgestellt werden. Die SRB Biozönose Dornburgs 
vom Mai 2008 (5/8) zeigt die höchste Ähnlichkeit 
unter allen Proben zur SRB Biozönose Haselbachs. 
Weiterhin lassen sich fünf Subcluster feststellen. Das 
unterste mittelgrau unterlegte Subcluster enthält nur 
Proben des Anglerteichs aus dem Zeitraum Juli 2007 
bis April 2009. 
Abbildung 4-23: Clusteranalyse der DSR1F/DSR2R DGGE (Abbildung 4-22) zur Untersuchung der zeitlichen 
Varianz der SRB Biozönose im ersten Sedimenthorizont in den Probenahmestellen des Odertals (A, B, O), des Ha-
selbachs (H) und Dornburgs (D) im Zeitraum Juli 2006 (7/6) bis April 2009 (4/9). 
Der Maßstabsbalken gibt die prozentuale Ähnlichkeit der verglichenen Probenmuster an. Die Zahlen an den Verzweigungen 
geben die kophenetische Korrelation (die Konsistenz eines Clusters) an. 
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Die Biozönosen des Bogengrabens des Zeitraumes Juli 2008 bis April 2009 (dunkelgrau) zeigen 
die höchste strukturelle Ähnlichkeit zu dem genannten Anglerteich Subcluster. Entfernte Ähnlich-
keit zu den mittelgrau und dunkelgrau markierten Subclustern des Anglerteichs und Bogengrabens 
zeigen die Biozönosen der Oder-Zollstation des Zeitraumes Juli 2007 bis April 2009 (hellgrau un-
terlegt) sowie die Biozönosen des Bogengrabens des Zeitraumes Juli 2007 bis Mai 2008 (dunkel-
grau mit schwarzem Rand). Entfernt von den grauen Subclustern bilden zwei Proben der Oder-
Zollstation (7/6 und 10/6) mit einer Probe des Bogengraben (7/6) ein Subcluster (gepunkteter 
Rahmen). Einen eindeutigen Zusammenhang zu Monaten oder Jahreszeiten ist somit für die Proben 
des Odertals ebenfalls nicht erkennbar. Deutlich wird aber der Unterschied zwischen der Struktur 
der SRB Biozönose am Anglerteich und im Sediment der Oder-Zollstation. Zusätzlich separieren 
sich deutlich die Proben, die im oberen Gel der Abbildung 4-22 dargestellt wurden, im Vergleich zu 
den Proben des unteren Gels. Hinsichtlich der Untersuchung der Flutungsereignisse, bei denen 
ergänzend zu den Proben des Aprils 2009 die Flutungsproben des Februars 2008 analysiert wurden, 
unterscheidet sich ihre Biozönose nicht deutlicher von den Nichtflutungsproben als beispielsweise 
Herbstproben von Sommerproben. Beim Vergleich beider Flutungsproben kann allerdings eine 
starke strukturelle Variabilität anhand der Clusteranalyse verzeichnet werden. Insgesamt variiert die 
mit der DGGE Analyse festgestellte Population sulfatreduzierender Bakterien sehr klar, besonders 
in Abhängigkeit von der Probenahmestelle. Die zeitliche Variabilität lässt keinen Rückschluss auf 
eine eindeutig saisonale Abhängigkeit zu. 
Einzelne besonders charakteristische Banden wurden aus den Gelen ausgeschnitten und eluiert 
(3.2.5.7.3). Eine Reamplifikation mit anschließender erfolgreicher Sequenzanalyse gelang in kei-
nem Fall. 
4.2.3.1.4 Vergleich der verwendeten Fingerprintmethoden zur Charakte-
risierung sulfatreduzierender Mikroorganismen 
Ein Vergleich der Ergebnisse aus den angewendeten Fingerprintmethoden T-RFLP und DGGE zur 
Charakterisierung der räumlichen und zeitlichen Variabilität der Population der sulfatreduzierenden 
Bakterien zeigt Gemeinsamkeiten als auch Unterschiede auf. Nach der T-RFLP Analyse konnte 
eine größere Ähnlichkeit der SRB Biozönosen zwischen den Probenahmestellen Anglerteich und 
Bogengraben als zur Oder-Zollstation festgestellt werden. Außerdem zeigte sich eine monatsab-
hängige Clusterung beim Vergleich der Monate Mai und Oktober 2008. Insgesamt waren sich die 
analysierten Probenmuster jedoch zu mindestens zu 80 % ähnlich. Die DGGE Analyse zur Unter-
suchung der Sedimenttiefenabhängigen Variabilität der Sulfatreduziererbiozönose zeigte zwar gra-
vierendere Unterschiede zwischen den untersuchten Proben, die sich teilweise nur zu 20 % ähnel-
ten, jedoch blieb die Aussage der größeren Ähnlichkeit der strukturellen Zusammensetzung der 
SRB Lebensgemeinschaft zwischen dem Anglerteich und dem Bogengraben gleich. Auch die mo-
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natsabhängige Clusterung konnte mit der DGGE Analyse gezeigt werden. Somit kann eine grund-
legende Vergleichbarkeit der Ergebnisse beider Fingerprintmethoden angenommen werden. Die 
Analyse der zeitabhängigen Variabilität der SRB Population unter Hinzunahme der Proben des 
Haselbachs und Dornburgs, zeigte ebenfalls die geringe Ähnlichkeit zwischen den Proben des Ang-
lerteichs und der Oder-Zollstation. Die Proben des Bogengrabens zeigten aber je nach Probenah-
memonat Ähnlichkeiten zum Anglerteich und zur Oder-Zollstation. Weiterhin zeigt diese Cluster-
analyse durch die klar nachvollziehbare Separierung der Odertalproben je nach Quellgel die 
Problematik der DGGE Methode auf. Wenngleich die Bandenmuster aus den Zeiträumen 
2006/2007 im Vergleich zu 2008/2009 weniger intensiv sind und die Intensität der Banden bei der 
Clusteranalyse im Sinne einer Quantifizierung nicht berücksichtigt wurde, so wirkt sich die foto-
graphische Aufnahme des Gels mit einer geringeren Belichtungszeit doch in der Art aus, dass 
schwache Banden als Hintergrundsignale aus der Analyse automatisch ausgeschlossen werden und 
spricht dafür, dass die Voraussetzungen für die Vergleichbarkeit von Proben nur bei der Analyse 
eines Gels bzw. durch den Einsatz gleicher Mengen DNA gegeben ist. Dabei müssen mehrere 
DGGE Analysen testweise durchgeführt werden, um die einzusetzende Menge DNA genau be-
stimmen zu können. Wenngleich mehrere Tests einzelner Probenahmen im Vorfeld erfolgten, so ist 
die Durchführung des DGGE Gels zur monatsabhängigen SRB Variabilität als erster Versuch zu 
bewerten. Die geringe Sensitivität der Methode gegenüber gering abundanten Banden wurde be-
reits beschrieben (Vallaeys et al. 1997). Zusätzlich wird die Auswertung und Vergleichbarkeit durch 
die große Bandenanzahl und Bandendichte beeinträchtigt, die es selbst mit einer Kurvenbasierten 
Auswertung mit dem Programm Bionumerics erschwert zwischen einzelnen Signalen zu differen-
zieren.  
Hinsichtlich der mit beiden Methoden erfassten Diversität kann beim Vergleich der Anzahl an 
Peaks (ca. 10 dominierende Peaks) zu Banden (ca. 25 dominierende Banden) deutlich festgestellt 
werden, dass die Bandenmuster der DGGE scheinbar ein breiteres Spektrum an sulfatreduzierenden 
Bakterien erfasst. Hierbei muss jedoch erwähnt werden, dass eine Spezies auch mehr als eine Ban-
de im DGGE Gel durch Amplifikationsfehler erzeugen kann, die sich aus Heteroduplexbildung und 
multiplen Schmelzdomänen ergeben. Wenngleich die T-RFLP prinzipiell als sensitivere Methode 
insbesondere gegenüber gering abundanten Spezies gilt (Engebretson & Moyer 2003), wurde die 
Diversität der SRB schlechter erfasst. Wie anhand der Klonbankergebnisse der klonierten 
DSR2F/DSR4R Amplikons und der DGGE festgestellt werden konnte, ist die SRB Biozönose hoch 
divers. Dass die Zahl der Peaks mit der T-RFLP vergleichsweise gering ausfiel, kann damit begrün-
det werden, dass die Restriktionsenzyme möglicherweise nicht ausreichend differenzieren und ein 
Peak ein ganzes Taxon repräsentiert (Engebretson & Moyer 2003). 
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4.2.3.2 Beschreibung der Lebensgemeinschaft denitrifizierender Mikro-
organismen 
Die Nitrat-Stickstoffkonzentration war im Interstitialwasser im Vergleich zum überstehenden Was-
ser in allen Probenahmestellen deutlich reduziert, was auf eine hohe Denitrifikationsrate im obers-
ten Sedimenthorizont schließen lässt (Abbildung 4-5). Die erreichten niedrigen Werte änderten sich 
mit zunehmender Sedimenttiefe kaum. Temporär änderten sich die Nitratwerte im Odertal nur we-
nig. Nur im April 2009 wurden extrem hohe Werte gemessen (Tabelle A 10). Die Fähigkeit zur 
Denitrifikation besitzt eine große Zahl von Mikroorganismen verschiedenster Gattungen. Die meis-
ten denitrifizierenden Prokaryoten sind innerhalb der Proteobakterien zu finden (Madigan et al. 
2001). Entsprechend den Ergebnissen der CARD FISH (6 % bis 36 %) sowie der 16S rRNA Klon-
bankanalyse (35 % bis 61 %) und der Pyrosequenzierung (37 % bis 45 %) machen Proteobakterien 
den Großteil der in den Sedimentproben untersuchten eubakteriellen Biozönose aus. Aus diesem 
Grund wurden die Denitrifikanten untersucht. So sollte die räumliche und zeitliche Variabilität der 
Population der Denitrifikanten je Probenahmestelle (Unteres Odertal, Elbaue bei Dornburg, Tal-
sperre Saidenbach) untersucht werden. Für die Untersuchung der phylogenetisch inhomogenen 
Gruppe der Denitrifikanten basierten die Analysen auf dem Gen für die Nitritreduktase: nirS. Das 
nirS Gen wurde mit den Primern nirS1F und nirS6R (vgl. Tabelle 3-1) aus allen Sedimenthorizon-
ten der Proben des Odertals (A, B, O), von Dornburg und Haselbach (aller Probenahmen von Juli 
2006 bis April 2009; vgl. Tabelle 3-7) amplifiziert. Die Amplikons der ersten und fünften Sedi-
menthorizonte der Proben des Odertals und Dornburgs sowie die Amplikons der ersten Sediment-
horizonte Haselbachs wurden anschließend für eine T-RFLP Analyse, wie im Kapitel 3.2.5.7.2 
beschrieben, verwendet. Für eine Untersuchung der möglichen Änderung der Zusammensetzung 
der Lebensgemeinschaft der Denitrifikanten in Abhängigkeit von der Sedimenttiefe wurden die T-
RFLP Peakprofile des ersten und fünften Sedimenthorizontes von jeder Probe des Odertals und 
Dornburgs innerhalb des Untersuchungszeitraumes Juli 2006 bis April 2009 für die Durchführung 
von Clusteranalysen separat je Probenahmestelle genutzt und in Abbildung 4-24 gegenübergestellt. 
Die Clusteranalysen zeigen für die meisten der Proben in allen vier untersuchten Probenahmestel-
len, dass sich die Lebensgemeinschaft der Denitrifikanten mit zunehmender Sedimenttiefe nicht so 
stark ändert wie es in Abhängigkeit vom Probenahmemonat der Fall ist. Die Nitrat-
Stickstoffkonzentrationen lagen immer nah an der Nachweisgrenze und änderten sich mit zuneh-
mender Sedimenttiefe nicht (Tabelle A 10). Folglich wurden keine Denitrifikanten im fünften Se-
dimenthorizont erwartet. Eine Aussage über ihre Aktivität kann mit den in dieser Arbeit durchge-
führten Analysen nicht gemacht werden. Lediglich innerhalb des Bogengrabenclusters zeigen 
wenige Proben eine Variabilität mit der Sedimenttiefe (Probenahmen: 4/7, 2/8, 5/8). Die Nitrat-
Stickstoffkonzentrationen sind jedoch im obersten und untersten Sedimenthorizont der genannten 
Proben identisch. Die außergewöhnlich geringe Ähnlichkeit der Probe 4/7 O1 zu allen anderen 
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Proben der Oder-Zollstation lässt sich mit der sehr geringen Intensität der Probenpeaks begründen, 
weswegen die gering abundanten Peaks in der Analyse nicht erfasst werden. 
 
Weiterhin auffällig ist die Unterteilung der Cluster in allen untersuchten Probenahmestellen in zwei 
Subcluster. So besteht das obere Subcluster des Anglerteichs aus den Proben 7/6 sowie 5/8 bis 4/9 
und das untere Subcluster aus den Proben der Monate 10/6 bis 10/7. In dem Cluster des Bogengra-
bens wiederholt sich diese Aufteilung mit einer Änderung, so dass die Proben 7/8 größere Ähnlich-
keit zu den Proben des Zeitraumes 10/6 bis 10/7 aufweisen und das zweite Cluster nun die Proben 
von 2/8 einschließt, die in der Anglerteichanalyse nicht vorkommen. Die Aufteilung des Clusters in 
zwei Subcluster der Oder-Zollstation ähnelt der des Bogengrabens. Die Aufteilung der Proben 
innerhalb der Cluster und Subcluster der Odertal-Proben zeigt keinen jahreszeitlichen Zusammen-
hang. Innerhalb des Clusters der Dornburg Proben unterscheidet sich die Biozönose der Denitrifi-
kanten in Abhängigkeit von der Sedimenttiefe weniger im Mai 2008 (5/8) als im Mai 2007 (5/7).  
Anglerteich Bogengraben Oder-Zollstation
Dornburg Abbildung 4-24: Clusteranalysen zur Sedimenttiefenabhängigen Variabili-
tät der Population der Denitrifikanten in den Proben des Odertals (A, B, O) 
und Dornburgs (D) basierend auf T-RFLP Profilen.  
Untersucht wurden die ersten und fünften Sedimenthorizonte (1 bzw. 5) im Untersu-
chungszeitraum von Juli 2006 (7/6) bis April 2009 (4/9). Der Maßstabsbalken gibt 
die prozentuale Ähnlichkeit der verglichenen Peakmuster an. Die Zahlen an den 
Verzweigungen geben die kophenetische Korrelation (die Konsistenz eines Clusters) 
an. 
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Das kann durchaus mit den stärker variierenden Nitrat-
Stickstoffgehalten in den Proben 5/7 erklärt werden: Mai 
2007: 1. Horizont 0,18 mg/L, 5. Horizont 0,42 mg/L; Mai 
2008: 1. und 5. Horizont: 0,04 mg/L.  
Für die Untersuchung der Ähnlichkeit oder Unähnlichkeit 
der Population der Denitrifikanten zwischen den Probenah-
mestellen wurden die T-RFLP Profile der ersten Sedimentho-
rizonte der Proben des Odertals, Dornburgs und zusätzlich 
des Haselbachs für eine Clusteranalyse verwendet und in 
Abbildung 4-25 dargestellt. Subcluster wurden durch Grau-
töne oder verschiedenartige Rahmen hervorgehoben. Die 
strukturellen Unterschiede zwischen den Proben betragen 
mit Ausnahme der Probe 4/7 O1, nicht mehr als 20 % Diffe-
renz. Die bisher bei den Sulfatreduzierern beobachtete Sepa-
rierung der Population des Haselbachs von den Populationen 
der Odertal-Proben oder der Dornburgs trifft bei den Denitri-
fikanten nur zum Teil zu. Lediglich die Proben 10/6, 7/7 und 
10/7 (gestrichelter Rahmen) zeigen eine von den übrigen 
Proben deutlich verschiedene Denitrifikanten Population.
Die verbleibenden Proben Haselbachs zeigen Ähnlichkeiten 
zu den Denitrifikanten Biozönosen der Flutungsproben der 
Oder-Zollstation und des Bogengrabens (4/9) in dem ge-
meinsamen Cluster mit den Proben des Odertals der Proben 
10/8 und 4/9 (ganzrandig schwarzer Rahmen). Zwar ähneln 
sich die Oktober-Proben Haselbachs am meisten, jedoch 
kann kein klarer Zusammenhang zwischen der Clusterbil-
dung der Haselbachproben und einer Jahreszeit bzw. Stagna-
tions- oder Zirkulationsphase gesehen werden. In dem dun-
kelgrau unterlegten Subcluster sind Odertal-Proben der 
Monate 7/6, 2/8 und 5/8 sowie die Dornburg Probe 5/8 zu 
finden.  
Abbildung 4-25: Clusteranalyse der nirS T-RFLP Peakprofile zum Vergleich der Denitrifikantenpopulationen 
verschiedener Probenahmestellen im ersten Sedimenthorizont.  
Untersucht wurden Proben des Odertals (A, B, O), des Haselbachs (H) und Dornburgs (D) im Zeitraum von Juli 2006 
(7/6) bis April 2009 (4/9). Der Maßstabsbalken gibt die prozentuale Ähnlichkeit der verglichenen Peakmuster an. Die 
Zahlen an den Verzweigungen geben die kophenetische Korrelation (die Konsistenz eines Clusters) an. 
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Hierin separieren sich deutlich die Proben je Probenahmestelle. Nur die Proben A und B 7/6 sind in 
einem Subcluster zu finden und die Proben des Bogengrabens 5/8 und 2/8 ähneln der Dornburg 
Probe. Das hellgrau hervorgehobene Subcluster enthält Proben des Odertals des Zeitraumes 10/6 
bis 10/7 sowie die Probe Dornburgs 5/7. Hierin gibt es keine deutliche Clusterung weder nach 
Probenahmestelle noch nach Probenahmedatum. Die Dornburg Probe ist hier am ähnlichsten den 
Proben 4/7 B1 und 7/7 A1. Ein diesem Subcluster ähnliches Subcluster bilden die Proben 7/7 B1 
und 10/7 B1 und O1 (gepunkteter Rahmen). Hinsichtlich des Vergleichs der Denitrifikanten Popu-
lationen der Flutungsproben zu den Nicht-Flutungsproben zeigen die Flutungsproben keine grund-
verschiedene Populationsstruktur. Stattdessen ähneln sich die Biozönosen der Monate 2/8 und 5/8. 
Die Population am Anglerteich 4/9 ähnelt der des vorangegangenen Oktobers 10/8 einschließlich 
der Proben B1 und O1. Die geringen Varianzen zwischen den untersuchten Denitrifikantenpopula-
tionen lassen sich einerseits durch die wenig unterschiedlichen Nitrat-Stickstoffkonzentrationen in 
den untersuchten Sedimenthorizonten erklären, die zumeist nahe Null sind (vgl. Tabelle A 10). Zum 
anderen lassen sie sich methodisch erklären. Mit der T-RFLP Analyse der nirS Amplikons wurden 
in aller Regel fünf bis zehn dominierende Fragmentlängen erzeugt. Diese Zahl variierte kaum. Sie 
unterschied sich lediglich hinsichtlich unterschiedlicher Signalintensitäten, die in der Clusteranaly-
se nicht berücksichtigt werden, wenn die erzeugten Peaks zu niedrig sind. Nur für die Dornburg 
Proben ließen sich Varianzen zwischen den Probenahmen feststellen, in dem in den Proben 5/8 ca. 
10 bis 13 Peaks und in den Proben 5/7 8 bis 10 Peaks erzeugt wurden. Da die Anzahl erzeugter 
Fragmentlängen damit sehr gering ist, scheint es naheliegend, dass damit ein Peak mehrere Gattun-
gen von Denitrifikanten repräsentiert. Mit der geringen Anzahl Peaks ist somit kaum eine zeitliche 
und räumliche Variabilität der Denitrifikanten einerseits festzustellen. Andererseits legt die geringe 
Änderung der Nitrat-Stickstoffkonzentrationen die Vermutung nahe, dass die strukturelle Zusam-
mensetzung der Denitrifikanten nur wenig variiert. Eine Zuordnung der erzeugten Fragmentlängen 
zu einer Gattung konnte nicht erfolgen, da bereits eine früher erstellte nirS Datenbank (Scheer 
2006) nahezu vollständig aus unkultivierten Vertretern besteht. Eine aktuelle Datenbanksuche in 
der GenBank (NCBI) nach nirS Sequenzen ergab wiederum lediglich 200 Einträge überwiegend 
unkultivierter Bakterien. 
 
4.2.4 Charakterisierung ausgewählter Eubacteria Gruppen nach 
klassisch mikrobiologischen Verfahren 
Die Charakterisierung der mikrobiellen Diversität eines Habitats schließt die Charakterisierung der 
physiologischen Leistungen der darin vorkommenden Mikroorganismen mit ein. Die bisher durch-
geführten molekularbiologischen Methoden beruhten zum Teil auf der Analyse der 16S rRNA. 
Diese Untersuchungen erlauben jedoch keinen Rückschluss auf die Physiologie und damit die 
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Funktion einzelner Mikroorganismen innerhalb einer Biozönose. Im Folgenden sollten Cyanobak-
terien aus Sediment isoliert, kultiviert, physiologisch charakterisiert sowie ausgewählte Vertreter 
phylogenetisch untersucht werden (Kap. 4.2.4.1). Eisenbakterien sollten ebenfalls auf diese Weise 
charakterisiert werden (Kap. 4.2.4.2). Für die Beurteilung der Nutzbarkeit von Gewässern für den 
Menschen müssen entsprechend der Trinkwasserverordnung (DVGW 2001) mikrobiologische 
Grenzwerte eingehalten werden. Die Charakterisierung der Gewässer des Odertals erfolgte durch 
den Nachweis von Fäkalindikatormikroorganismen (Kap. 4.2.4.3). 
4.2.4.1 Mikrobiologisch, biochemisch und molekularbiologische Analyse 
kultivierter Cyanobakterien 
Cyanobakterien wurden aus Sediment und Freiwasser (durch Zentrifugieren konzentriert) aus dem 
Nationalpark Unteres Odertal und Dornburg isoliert. Es konnten insgesamt ca. 205 monoalgische 
Kulturen gewonnen werden, die für eine taxonomische Einordnung mittels Mikroskopie sowie die 
Analyse ihres Sekundärmetabolitspektrums mittels LC-MS (HPLC-MS) an die Firma Cyano Bio-
tech übergeben wurden. Die mikroskopische Bestimmung der Firma Cyano Biotech ergab eine 
Einteilung der Kulturen in die Gattungen Nostoc/Anabaena (a), Pseudanabaena (b), Leptolyngbya 
(c), Chamesiphon (d), Calothrix (e), Synechocystis (f), Synechococcus (g), Lyngbya (h) und Oscil-
latoria (k). Die Durchführung eines ersten HPLC-Screenings der Kulturextrakte ergab 20 verschie-
dene charakteristische Muster, so dass alle Kulturen auf dieser Basis gruppiert wurden. Ausgewähl-
te Vertreter der 20 HPLC-Gruppen sollten innerhalb der vorliegenden Arbeit durch Sequenzierung 
der 16S rRNA bis 23S rRNA, des cpc Operons und des Gens für das Enzym RuBisCO charakteri-
siert werden (vgl. Kapitel 3.2.4.3). Die ausgewählten Kulturen und ihre Charakteristiken sind in 
Tabelle 4-14 zusammengefasst.  
 










16S rDNA bis 23S rDNA 
(Accession Nr.; Homologie) 
Sequenz- 
länge [bp] Mikroskopische Aufnahme 
O-Cya4 
(B1, 18.07.2006) 0 a 
Anabaena variabilis ATCC 29413 
(CP000117; 95 %) 1940 
 
O-Cya41 
(O4, 18.07.2006) 0 c 
Leptolyngbya boryana UTEX B 488 
(EF429294; 89 %) 1772 
 
  











16S rDNA bis 23S rDNA 
(Accession Nr.; Homologie) 
Sequenz- 
länge [bp] Mikroskopische Aufnahme 
O-Cya30 
(A4, 18.07.2006) 0 d 
Synechocystis sp. PCC 6803 
(BA000022; 100 %) 1901 
 
O-Cya75 
(D2, 14.11.2006) 0 e 
Leptolyngbya boryana UTEX B 488 
(EF429294; 99 %) 1741 
 
O-Cya29 
(A3, 18.07.2006) 0 f 
Synechocystis sp. PCC 6803 
(BA000022; 100 %) 1882 
 
O-Cya1 
(A1, 18.07.2006) 1 a 
Nostoc azollae 0708  
(CP002059; 91 %) 
Anabaena sp. Sai001  




(A5, 18.07.2006) 2 b 
Pseudanabaena sp. Sai012 
(GU935358; 96 %) 1966 
 
O-Cya21 
(O1, 18.07.2006) 2 c 
Pseudanabaena sp. Sai012 
(GU935358; 99 %) 1844 
 
O-Cya120 
(O2, 19.10.2006) 2 h 
Microcoleus vaginatus SNM1-KK1 
(EF654077; 96 %) 1867 
 
O-Cya7 
(B2, 18.07.2006) 3 b 
Limnothrix sp. MR1 
(AJ580008; 98 %) 1953 
 











16S rDNA bis 23S rDNA 
(Accession Nr.; Homologie) 
Sequenz- 
länge [bp] Mikroskopische Aufnahme 
O-Cya35 
(B4, 18.07.2006) 4 c 
Pseudanabaenaceae cyanobacterium 
DPG1-KK5 




(O1, 18.07.2006) 5 c 
Pseudanabaena sp. PCC 6903 
(AM709632; 99 %) 1951 
 
O-Cya98 
(A3, 19.10.2006) 6 a 
Uncultured Nostoc sp. clone UK13 
(FJ815313; 88 %) 1795 
 
O-Cya28 
(A3, 18.07.2006) 7 a 
Nostoc sp. PCC 8112 
(AM711537; 97 %) 1732 
 
O-Cya22 
(O1, 18.07.2006) 8 c 
Leptolyngbya foveolarum 
(X84808; 99 %) 1687 
 
O-Cya114 
(B2, 19.10.2006) 9 c 
Leptolyngbya boryana UTEX B 488 
(EF429294; 99 %) 1740 
 
O-Cya87 
(H0, 16.10.2006) 11 c 
Uncultured Antarctic cyanobacte-
rium clone LMM1 (EU032359; 
92 %) 
Geitlerinema sp. PCC 8501 




(B2, 19.10.2006) 12 e 
Cyanothece sp. ATCC 51142 
(CP000806; 80 %) 
Gloeocapsa sp. KO38CU6 
(AB067575; 80 %) 
1767 
 











16S rDNA bis 23S rDNA 
(Accession Nr.; Homologie) 
Sequenz- 
länge [bp] Mikroskopische Aufnahme 
O-Cya173 
(B2, 04.07.2007) 14 f 
Synechocystis sp. PCC 6803 
(BA000022; 98 %) 1925 
 
O-Cya8 
(A1, 18.07.2006) 15 a 
Nostoc sp. 2LT05S03 
(FM177500; 99 %) 1502 
 
O-Cya153 
(O4, 25.04.2007) 17 b 
Limnothrix sp. MR1 
(AJ580008; 98 %) 
Pseudanabaena sp. PCC 6903 






18 c Leptolyngbya sp. LLi18 (DQ786166; 91 %) 1978 
 
O-Cya196 
(O1, 04.02.2008) 19 c 
Leptolyngbya boryana UTEX B 488 
(EF429294; 99 %) 1742 
 
O-Cya13 
(B1, 18.07.2006) 20 k/a 
Nodularia sphaerocarpa 
(AJ781147; 97 %) 1685 
 
Mikroskopische Einteilung der Cyano Biotech: a: Nostoc/Anabaena; b: Pseudanabaena; c: Leptolyngbya ; d: Chamesi-
phon; e: Calothrix; f: Synechocystis, g: Synechococcus; h: Lyngbya; k: Oscillatoria. Die Maßstabsbalken in den mikro-
skopischen Aufnahmen entsprechen 10 µm.  
 
Unter den ausgewählten Cyanobakterien-Kulturen waren überwiegend Vertreter, die entsprechend 
der mikroskopischen Bestimmung durch die Firma Cyano Biotech als Leptolyngbya (8 Kulturen O-
Cya: 22, 35, 37, 41, 87, 114, 194, 196) und Anabaena/Nostoc (6 Kulturen O-Cya: 1, 4, 8, 13, 28, 
98) identifiziert wurden. Vertreter gleicher Gattungen zeigten dabei verschiedene HPLC-Muster. 
Alle hier dargestellten Kulturen enthalten Phycocyanin, das anhand der roten Autofluoreszenz der 
Cyanobakterien festgestellt werden konnte und auf das Vorhandensein des cpc Operons im Genom 
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hinweist. Ein Datenbankabgleich der generierten Sequenzen erfolgte mit den Einträgen der Gen-
Bank [24]. Hierbei stimmen die Ergebnisse der Sequenzierung der 16S rRNA bis 23S rRNA (Tabelle 
4-14) zum überwiegenden Teil mit der zuvor getroffenen mikroskopischen Einordnung hinsichtlich 
der Gattung überein. Beim Datenbankabgleich fiel auf, dass von der überwiegenden Anzahl Cya-
nobakteriensequenzen nur Datenbankeinträge für die 16S rRNA enthalten sind. Es ist jedoch be-
kannt, dass die 16S rRNA der Cyanobakterien sehr homolog ist. Aus diesem Grund wurden zusätz-
liche Sequenzbereiche für eine weitere Differenzierung wie die stärker differenzierende 
intergenische Spacer-Region (ITS) zwischen 16S rRNA und 23S rRNA, der Primer B23S5’R liegt 
am Anfang der 23S rRNA, sequenziert. Am Beispiel der Kultur O-Cya 1 lässt sich die sich aus den 
fehlenden Datenbankeinträgen ergebende Problematik exemplarisch verdeutlichen. 
 
Abbildung 4-26: Phylogenetischer Stammbaum der ausgewählten Cyanobakterien Kulturen (O-Cya) auf der 
Grundlage des sequenzierten 16S rRNA bis 23S rRNA Amplikons.  
Nach der Angabe der Bezeichnung der gewonnenen Kultur (O-Cya 1 bis O-Cya 196), folgt die Einteilung in die jeweilige 
HPLC-Gruppe (1 bis 20) und die Einteilung nach mikroskopischer Bestimmung (a bis k), danach die Probenahmestelle 
(A, B, O oder D) und Horizont (1 bis 5) sowie das Probenahmedatum als Abkürzung (z.B. Jul06: Juli 2006), aus dem die 
Kultur isoliert werden konnten. Der Stammbaum wurde unter Verwendung der Maximum Parsimony Methode (Eck & 
Dayhoff 1966) mit dem Programm Mega (Tamura et al. 2007) erstellt. Der Maßstabsbalken gibt die Anzahl an ausge-
tauschten Basen je Sequenz an. Neben den Verzweigungen sind die prozentualen Werte der replizierten Bäume wiederge-
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Mikroskopisch ist diese Kultur als Anabaena/Nostoc bestimmt worden. Ein Datenbankabgleich des 
1,95 kb langen 16S rRNA bis 23S rRNA Amplifikates ergab ca. 94 % Sequenzhomologie auf einer 
Länge von 1,95 kb zu Nostoc azollae, jedoch 99 % Sequenzhomologie zu Trichormus variabilis auf 
einer Länge von 1,41 kb. Sequenzdaten, die über die 16S rRNA hinaus auch die ITS vollständig 
erfassen, gibt es derzeit von Trichormus variabilis nicht in der GenBank. Somit ist eine Bestim-
mung der Kultur O-Cya 1 auf der Grundlage der 16S rRNA bis 23S rRNA bis zur Gattungsebene 
nicht möglich. Dies kann nur mikroskopisch erfolgen. Die ermittelten Sequenzen der 16S bis 23S 
rRNA der ausgewählten Cyanobakterienkulturen wurden für die Erstellung eines phylogenetischen 
Baumes verwendet, der in Abbildung 4-26 dargestellt ist. Anhand des Stammbaumes wurde die 
phylogenetische Aussagekraft der Sequenzanalyse von 16S rRNA bis 23S rRNA für Cyanobakte-
rien untersucht und zu generierten Stammbäumen verglichen, die auf der Sequenzanalyse des Gens 
für das Enzym RuBisCO (rbcL) und der Untereinheiten B und A des Gens für das Phycobiliprotein 
Phycocyanin (cpcBA) beruhen (Abbildung 4-27 und Abbildung 4-28).  
 
 
Abbildung 4-27: Phylogenetischer Stammbaum der ausgewählten Cyanobakterien Kulturen (O-Cya) auf der 
Grundlage des sequenzierten RuBisCO Amplikons (Abschnitt des Gens rbcL).  
Nach der Angabe der Bezeichnung der gewonnenen Kultur (O-Cya 1 bis O-Cya 196), folgt die Einteilung in die jeweilige 
HPLC-Gruppe (1 bis 20) und die Einteilung nach mikroskopischer Bestimmung (a bis k), danach die Probenahmestelle 
(A, B, O oder D) und Horizont (1 bis 5) sowie das Probenahmedatum als Abkürzung (z.B. Jul06: Juli 2006), aus dem die 
Kultur isoliert werden konnte. Der Stammbaum wurde unter Verwendung der Maximum Parsimony Methode (Eck & 
Dayhoff 1966) mit dem Programm Mega (Tamura et al. 2007) erstellt. Der Maßstabsbalken gibt die Anzahl an ausge-
tauschten Basen je Sequenz an. Neben den Verzweigungen sind die prozentualen Werte der replizierten Bäume wiederge-
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Der Stammbaum, der auf der phylogenetischen Analyse der 16S rRNA bis 23S rRNA beruht, zeigt 
eine Unterteilung in ein Subcluster, bestehend aus Vertretern der Nostocales sowie ein Subcluster, 
das aus Vertretern der Oscillatoriales und Chroococcales besteht. Die hierin zu findenden Vertreter 
der Gattungen Leptolyngbya, Pseudanabaena, Nostoc und Anabaena zeigen keine gattungsspezifi-
sche Clusterbildung. Daraus kann geschlossen werden, dass die hier erhobenen Sequenzdaten keine 
eindeutige phylogenetische Aussage zulassen. Die Analyse der RuBisCO Sequenzdaten mit Hilfe 
der Datenbankeinträge der GenBank [24] führte zum überwiegenden Teil zu der gleichen Klassifizie-
rung der gewonnenen Kulturen wie nach der mikroskopischen Einteilung oder der Analyse der 
ribosomalen RNA (16S bis 23S). Jedoch tritt auch hier der Fall auf, dass nicht von allen Cyanobak-
terien Sequenzdaten des rbcL Gens in der GenBank vorhanden sind, so dass teilweise nur schlechte 
Sequenzhomologien auftraten: 82 % bis 100 %. So war beispielsweise die Kultur O-Cya 1 auf der 
Basis des rbcL Gens nicht zu einem kultivierten Cyanobakterium der Datenbank GenBank zuor-
denbar. Ebenso verhält es sich für die Kultur O-Cya 35, die auf der Basis der 16S rRNA bis 23S 
rRNA als Pseudanabaenaceae cyanobacterium beschrieben wurde. Der Vergleich der rbcL Sequenz 
zeigte nur eine geringe Sequenzhomologie (84 %) zu Leptolyngbya laminosa (im Baum nicht dar-
gestellt). Die Topologie des rbcL Stammbaumes ähnelt der, die beim 16S rRNA bis 23S rRNA 
Baum beobachtet wurde. Es gibt wiederum zwei Subcluster aus Nostocales einerseits und Oscilla-
toriales/Chroococcales andererseits. Die phylogenetische Aussage erscheint auf der Basis des rbcL 
Baumes eindeutiger zu sein als auf der Basis des untersuchten ribosomalen Genabschnittes, da hier 
Vertreter einer Gattung ein Subcluster bilden, mit einziger Ausnahme des Nostoc sp. PCC 7120.  
Der Genabschnitt cpcBA der ausgewählten Cyanobakterien konnte, obgleich des vermuteten Vor-
kommens dieses Operons, durch die einheitlich rote Autofluoreszenz, nicht durch PCR in allen 
Kulturen amplifiziert werden. Vermutlich bindet das verwendete Primerpaar cpcBF/cpcAR (vgl. 
Tabelle 3-1) nicht an die DNA aller hier untersuchten Kulturen, so dass in dem cpcBA Stammbaum 
nur ein Teil der ausgewählten kultivierten Cyanobakterien vertreten ist (Abbildung 4-28). Der 
cpcBA Stammbaum untergliedert sich weniger deutlich in zwei Subcluster, wobei auch keine deut-
liche Separierung der Nostocales (Tolypothrix) von den Oscillatoriales und Chroococcales beo-
bachtet werden kann. Auch hier ist es als problematisch für die Auswertung zu bewerten, dass in 
der GenBank Datenbank nur von einem Teil der Cyanobakterien die Sequenz des cpc Genbereiches 
B und A enthalten ist. Eine Zuordnung der generierten Sequenzen wird auf der Basis des cpc Gens 
somit erschwert. Als Folge dessen kommen falsche Zuordnungen aufgrund schlechter Sequenzho-
mologiewerte von zum Teil 74 % zustande. So werden nach dem cpcBA Stammbaum die Nostoc 
Spezies O-Cya 8 und 28 als Tolypothrix identifiziert oder die zuvor als Leptolyngbya bestimmte 
Kultur O-Cya 35 als zu Spirulina laxissima verwandt bestimmt. Im Hinblick auf die phylogeneti-
sche Aussage, die anhand vorhandener cpcBA Sequenzen aus der GenBank im Vergleich zu den 
Sequenzen der hier kultivierten Cyanobakterien untersucht werden sollte, muss festgestellt werden, 
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dass im Vergleich zum ribosomalen (16S rRNA bis 23S rRNA) und RuBisCO Stammbaum hier die 
schlechteste Aussagekraft verzeichnet werden muss.  
 
 
Abbildung 4-28: Phylogenetischer Stammbaum der ausgewählten Cyanobakterien Kulturen (O-Cya) auf der 
Grundlage des sequenzierten cpcBA Amplikons.  
Nach der Angabe der Bezeichnung der gewonnenen Kultur (O-Cya 1 bis O-Cya 196), folgt die Einteilung in die jeweilige 
HPLC-Gruppe (1 bis 20) und die Einteilung nach mikroskopischer Bestimmung (a bis k), danach die Probenahmestelle 
(A, B, O oder D) und Horizont (1 bis 5) sowie das Probenahmedatum als Abkürzung (z.B. Jul06: Juli 2006), aus dem die 
Kultur isoliert werden konnte. Der Stammbaum wurde unter Verwendung der Maximum Parsimony Methode (Eck & 
Dayhoff 1966) mit dem Programm Mega (Tamura et al. 2007) erstellt. Der Maßstabsbalken gibt die Anzahl an ausge-
tauschten Basen je Sequenz an. Neben den Verzweigungen sind die prozentualen Werte der replizierten Bäume wiederge-
geben, in denen benachbarte Taxa zusammen clustern: Bootstrap Test mit 100 Wiederholungen (Felsenstein 1985). 
 
Premanandh et al. untersuchten 10 Cyanobakterienstämme ebenfalls auf Grundlage von 16S rRNA 
bis 23S rRNA Sequenzen und auf der Basis des cpcBA Genabschnittes. Sie kamen zu dem Schluss, 
dass die ausschließlich mikroskopisch als Oscillatoriales identifizierten Kulturen sich durch beide 
Ansätze (ribosomal und Phycocyanin) gut diskriminieren ließen. Jedoch zeigten insbesondere Ver-
treter, die als Leptolyngbya und Phormidium identifiziert wurden, einen polyphyletischen Charak-
ter (Premanandh et al. 2006). Daraus ergibt sich die Notwendigkeit der Kombination aus mikro-
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Die nach dem ersten HPLC-Screening als interessant identifizierten Sekundärmetabolite wurden 
aus den Kulturen durch die Firma Cyano Biotech extrahiert, nachdem die Kulturen ein entspre-
chendes Volumen von 20 l erreicht hatten. Im Rahmen dieser Arbeit konnten von 13 Kulturen 91 
Reinsubstanzen gewonnen werden, wovon 22 biologisch aktiv waren. Dabei war keine Substanz 
antifungal, 2 Substanzen waren antibakteriell und 20 zytotoxisch. Von den beiden antibakteriellen 
Substanzen zeigte eine Substanz gleichzeitig eine zytotoxische Wirkung. Aus diesem Grund wurde 
diese Substanz nicht weiter untersucht. Die zweite antibakterielle Substanz wurde von dem Stamm 
O-Cya 7 produziert.  
4.2.4.2 Analyse kultivierter Eisenbakterien 
Der Nationalpark Unteres Odertal bietet durch das Vorkommen von Raseneisenstein ideale Voraus-
setzungen für das Vorkommen von Eisenbakterien. Charakteristisch für Eisenbakterien sind die 
Inkrustierungen aus oxidierten Eisen- und/oder Manganverbindungen, die den Bakterien die ty-
pisch braune Färbung verleihen und beispielsweise in Rohrleitungssystemen zu Verockerungen 
führen können. Erste Kulturen konnten von biofilmbewachsenen Aufwuchsträgern, die in Gewäs-
sern der Odertalaue ausgebracht wurden, gewonnen werden (Schmidt 2008). Zum Vergleich, ob die 
gleichen Arten im Sediment präsent sind, sollte versucht werden, Eisenbakterien aus dem Sediment 
der Probenahmestellen Anglerteich, Bogengraben und Oder-Zollstation zu isolieren (vgl. Kap. 
3.2.4.2). Insgesamt konnten 14 Reinkulturen gewonnen und identifiziert werden. Davon konnten 10 
Kulturen aufgrund brauner Ablagerungen auf und um den Kolonien als eisen- oder manganpräzipi-
tierend beschrieben werden: OTRo_E2, -E3, -E7, E8, -E9, -E10, -E11, -E14, -E15, -E18. Die Er-
gebnisse der auf modifiziertem LSMII Medium gewonnenen 14 Kulturen sind in Tabelle 4-15 zu-
sammengefasst. Die ermittelten Sequenzen der 16S rRNA wurden mit Datenbankeinträgen der 
GenBank in einer Blastn Suche verglichen (NCBI [24], Datenstand Dezember 2008). 
 
Tabelle 4-15: Charakteristiken der auf modifiziertem LSMII-Agar kultivierten Bakterien 
Bezeichnung Stelle/ Horizont Datum 
Sequenzierung 16S rDNA 
(Accession Nr.; Sequenzhomologie [%]; 
Klasse) 
Kolonie-Morphologie 
OTRo_E2 B1 28.07.2008 
Pseudomonas sp. SC06 
(EU939691; 99 %; 
Gamma-Proteobacteria) 
 
OTRo_E3 B2 28.07.2008 
Pseudomonas sp. SC06 
(EU939691; 99 %; 
Gamma-Proteobacteria) 
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Bezeichnung Stelle/ Horizont Datum 
Sequenzierung 16S rDNA 
(Accession Nr.; Sequenzhomologie [%]; 
Klasse) 
Kolonie-Morphologie 
OTRo_E4 B4 28.07.2008 
Rhodopseudomonas palustris Stamm 
JH1-6 
(EU703957; 98 %; Alpha-Proteobacteria) 
 
OTRo_E6 A5 28.07.2008 
Streptomyces atratus Stamm NRRL 
B-16927 (DQ026638; 99 %; 
Actinobacteria) 
 
OTRo_E7 O1 28.07.2008 
Pseudomonas sp. PCP2 
(AF326380; 99 %; 
Gamma-Proteobacteria) 
 
OTRo_E8 O1 28.07.2008 
Pseudomonas sp. PCP2 
(AF326380; 99 %; 
Gamma-Proteobacteria) 
 
OTRo_E9 B4 28.07.2008 Bacillus sp. K38T (AM983525; 99 %; Firmicutes) 
 
OTRo_E10 O2 28.07.2008 Comamonadaceae bacterium MWH55 (AJ556799; 98 %; Beta-Proteobacteria) 
 
OTRo_E11 BW 04.02.2008 
Pseudomonas putida Stamm CUG LPC24  
(EU443617; 87 %; 
Gamma-Proteobacteria) 
 
OTRo_E12 A1 13.10.2008 Streptomyces sp. AC41 (FJ001760; 99 %; Actinobacteria) 
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Bezeichnung Stelle/ Horizont Datum 
Sequenzierung 16S rDNA 
(Accession Nr.; Sequenzhomologie [%]; 
Klasse) 
Kolonie-Morphologie 
OTRo_E13 B1 13.10.2008 Streptomyces scabiei Stamm LBUM 855 (FJ007422; 98 %; Actinobacteria) 
 
OTRo_E14 O1 13.10.2008 
Pseudomonas sp. SC13 
(EU939717; 99 %; 
Gamma-Proteobacteria) 
 
OTRo_E15 A1 13.10.2008 Dechloromonas sp. CL (AF170354; 96 %; Beta-Proteobacteria) 
 
OTRo_E18 B1 13.10.2008 
Gamma-Proteobacterium BAL281 




Die eisen-/manganpräzipitierenden Kulturen zeigten auf Grundlage ihrer 16S rRNA hauptsächlich 
Homologie zu Vertretern der Gamma-Proteobacteria (Pseudomonaden). Pseudomonas Stämme mit 
der Fähigkeit zur Manganoxidation konnten aus einer Vielzahl von Habitaten (Böden, Süßwasser, 
Meerwasser, Wasserleitungen) isoliert werden (Ghiorse 1984). Der Pseudomonas sp. SC06 (Acces-
sion Nr.: EU939691) und SC13 (Accession Nr.: EU939717) wurden erstmals aus dem Wattenmeer 
vor Südkorea (Suncheon Bucht) isoliert. Der Stamm Pseudomonas sp. PCP2 (Accession Nr.: 
AF326380) wurde erstmals aus Sediment des Pinal Bachs (Globe, Arizona, USA) isoliert, als star-
ker Mangan(II)-Oxidierer beschrieben und phylogenetisch dem Cluster P. fluorescens/syringae 
zugeordnet (Francis & Tebo 2001). OTRo_E7 und OTRo_E8 wurden dem Stamm Pseudomonas 
sp. PCP2 zugeordnet (Sequenzhomologie 99 %), zeigen aber eine unterschiedliche Koloniemor-
phologie. Das könnte ein Hinweis auf das Vorliegen zwei unterschiedlicher Stämme einer Art oder 
die mangelnde Reinheit eines der beiden Stämme sein. OTRo_E18 zeigte Homologie (98 %) zu 
dem Gamma-Proteobacterium BAL281 (Accession Nr.: AY972868), das aus Freiwasser der Ostsee 
isoliert und als zu Pseudomonas stutzeri (Accession Nr.: AJ297529) verwandt beschrieben wurde 
(Boström et al. 2007). OTRo_E8 und OTRo_E18 zeigten entfernte verwandtschaftliche Beziehun-
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gen zu einer eisenreduzierenden Anreicherungskultur (Accession Nr.: FJ269092), die in China aus 
einem Reisfeldboden nahe einem Bergbaugebiet isoliert wurde.  
Weiterhin konnten auch zwei eisen-/manganpräzipitierende Vertreter Homologien zu Beta-
Proteobacteria (OTRo_E10 und OTRo_E15) aufweisen, wovon das Bakterium, das hier als OT-
Ro_E10 bezeichnet wurde, bereits aus Biofilm des Odertals isoliert worden war (Schmidt 2008) 
und Homologie (98 %) zu dem bisher unbeschriebenen Comamonadaceae Bakterium MWH55 aus 
dem Plankton des Lanker Sees (Ploen, D) aufweist. OTRo_E15 zeigte 96 % Sequenzhomologie zu 
einer chloratreduzierenden Dechloromonas Spezies (Dechloromonas sp. CL, (Coates et al. 1999)). 
Chloratabhängige eisen(II)oxidierende metabolische Aktivität wurde in Dechloromonas agitata 
Kulturen beobachtet. Darüber hinaus sind Dechloromonas agitata und Dechloromonas aromatica 
als eisenoxidierend bekannt (Weber et al. 2006).  
Die auf dem modifizierten LSMII-Medium kultivierten Bakterien, die keine braunen Präzipitate 
bildeten, zeigten entweder Sequenzhomologie ihrer 16S rRNA zu einem Alpha-Proteobakterium 
(OTRo_E4: Rhodopseudomonas palustris Stamm JH 1-6) oder zu Vertretern der Actinobacteria, 
Gattung Streptomyces (OTRo_E6, -E12, -E13). Das aerob und anaerob wachsende Bakterium Rho-
dopseudomonas palustris gehört zu den sogenannten FOM, den photoautotrophen anaeroben ei-
sen(II)oxidierenden Bakterien (Weber et al. 2006). Diese Mikroorganismen nutzen Lichtenergie zur 
Fixierung von Kohlendioxid und oxidieren dabei, zumeist vollständig, zweiwertiges Eisen zu drei-
wertigem Eisen. Es wird vermutet, dass das dreiwertige Eisen die aktive Zelle als wässriger Kom-
plex oder in kolloidaler Form verlässt, sodass die photoautotrophe Lebensweise der Organismen 
nicht durch eine eigene Krustenbildung beeinträchtigt wird (Kappler & Newman 2004). Dies wür-
de erklären, warum der hier kultivierte Stamm (OTRo_E4) statt der für Eisenbakterien charakteris-
tischen Braunfärbung nur eine leicht rötliche Farbe aufweist. Selbst eine Kultivierung dieses 
Stamms unter Lichtabschluss zeigte keine Braunfärbung. Der Stamm Rh. palustris JH 1-6 wurde 
erstmalig aus einem Alkali-See in der Inneren Mongolei (China) isoliert, was darauf schließen 
lässt, dass dieser Stamm hohe pH-Werte toleriert. Der Stamm OTRo_E4 wurde aus dem untersten 
Sedimenthorizont des Bogengraben der Probenahme Juli 2008 isoliert. In diesem Monat wurde die 
höchste Leitfähigkeit im Freiwasser des Bogengrabens unter allen Probenahmen gemessen, der pH-
Wert war jedoch mit 7,22 neutral (vgl. Tabelle 4-1). 
4.2.4.3 Analyse hygienisch relevanter Mikroorganismen  
Die heterogene Gruppe der coliformen Bakterien, wird aus den der Familie Enterobacteriaceae 
zugehörigen Gattungen Escherichia, Enterobacter, Klebsiella und Citrobacter zusammengefasst. 
Aufgrund ihres teilweisen Vorkommens im Magen-Darm-Trakt von Mensch und Tier dienen coli-
forme Bakterien als Indikatorkeime für die fäkale Verunreinigung von Oberflächengewässern. Für 
eine Aufbereitung des Rohwassers zur Nutzung als Trinkwasser (Flockung, Desinfektion und wei-
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terführende Aufbereitung) dürfen 500 KbE/ml (2,7 logKbE/ml) an coliformen Bakterien und 
200 KbE/ml (2,3 logKbE/ml) an E. coli nicht überschritten werden (Schulze 1996). Entsprechend 
der Trinkwasserverordnung dürfen in 100 ml weder coliforme Bakterien noch Escherichia coli 
enthalten sein (DVGW 2001).  
Die häufigste Methode zur Kultivierung von coliformen Bakterien und E. coli ist die Verwendung 
eines selektiven ENDO-Agars. Dieser wurde vergleichsweise vom ersten bis dritten Sedimenthori-
zont der Odertal-Probenahmestellen für die Probenahmemonate Juli und Oktober 2007 eingesetzt. 
Die Differenzierung zwischen Coliformen und E. coli erwies sich meist als schwierig, da die E. coli 
Kolonien kaum einen charakteristischen Fuchsinglanz zeigten (Hampel 2008), sodass der Nach-
weis und die Zellzahlbestimmung von coliformen Bakterien und E. coli durch die Anwendung des 
Colilert-18 Testkits (Fa. IDEXX; vgl. Kap. 3.2.4.1.1) erfolgte. Hierfür wurden die obersten drei 
Sedimenthorizonte der Probenahmestellen des Odertals und von Dornburg für die Probenahmen 
seit Oktober 2007 untersucht und die Ergebnisse grafisch dargestellt (Abbildung 4-29). Im Juli 
2008 wurde im Sediment der Probenahmestellen Anglerteich und Oder-Zollstation die höchste 
Coliformenkeimzahl nachgewiesen. Im Vergleich dazu, war das im Bogengraben im Oktober 2007 
der Fall. Die höchsten Abundanzen an Coliformen und E. coli wurden generell im Sediment der 
Oder-Zollstation gemessen, da diese vermutlich mit Niederschlägen aus den umgebenden landwirt-
schaftlichen Nutzflächen eingetragen werden. Die Abundanzen der Coliformen und E. coli waren 
im Sediment des Anglerteichs gegenüber dem des Bogengrabens leicht erhöht. Allerdings wurden 
im Bogengraben im Vergleich zum Anglerteich und der Oder E. coli in den meisten Proben nach-
gewiesen. Wenngleich E. coli in den Oder Proben nur im zweiten und dritten Sedimenthorizont in 
den Monaten Juli 2008 und April 2009 nachgewiesen wurden, so waren die Abundanzen immer 
höher als im Anglerteich oder im Bogengraben. Eine Abnahme der Abundanzen der Coliformen 
und E. coli mit zunehmender Sedimenttiefe konnte nicht eindeutig festgestellt werden. Von den 
untersuchten Probenahmen fanden zwei (Februar 2008 und April 2009) während der Flutung des 
Auengebietes statt. Dabei war der Pegel der Oder gegenüber allen anderen Probenahmemonaten 
deutlich erhöht. Da mit der Flutung erhebliche Mengen terrestrischen Materials eingeschwemmt 
werden könnten, wurde vermutet, dass zu diesem Zeitpunkt die Belastung der Fäkalindikatoren im 
Sediment der einzelnen Probenahmestellen erhöht war. Dies konnte jedoch nicht festgestellt wer-
den. Vielmehr waren die Höchstwerte erreicht worden als Schafe die Deichanlagen des Auengebie-
tes beweideten. Diese Bewirtschaftung könnte maßgeblich zum Anstieg der Coliformenzahlen am 
Anglerteich und an der Oder geführt haben. Der Bogengraben befindet sich im Gegensatz zum 
Anglerteich und der Oder nicht in direkter Nähe zu einer Deichanlage. Schafe dürfen nur die 
Deichanlagen beweiden. Somit könnte die erreichte maximale Abundanz der Fäkalindikatoren am 
Bogengraben nicht durch Schafbeweidung erklärt werden. Die zweithöchsten Abundanzen wurden 
im Anglerteich und in der Oder-Zollstation im Oktober 2007 erzielt. Im Bogengrabensediment war 
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das der Monat mit den höchsten Coliformenzahlen. Somit kann davon ausgegangen werden, dass 
während dieser Zeit hohe Niederschläge einen erhöhten Eintrag an Coliformen in die Gewässer und 
Sedimente verursacht haben. Vergleicht man diese Daten mit den ermittelten Daten der Probenah-
mestelle Dornburg aus dem Mai 2008, liegen die Werte der Coliformen etwas über den gemessenen 
Abundanzen am Anglerteich zur gleichen Zeit. 
 
 
Abbildung 4-29: Anzahl an Coliformen (graue Balken) und E. coli (schwarze Balken) ermittelt durch Colilert-
18 in den Sedimenthorizonten 1 bis 3 der Probenahmestellen Anglerteich (A), Bogengraben (B), Oder-Zollstation 
(O) und Dornburg (D). 
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Hingegen konnten E. coli in allen drei Sedimenthorizonten in ähnlichen Abundanzen nachgewiesen 
werden. Entgegen dieser Feststellung waren E. coli am Anglerteich nur im ersten Sedimenthorizont 
nachzuweisen. Vergleicht man die durchschnittlichen Abundanzen aus den drei Probenahmen Ok-
tober 2007, Juni und Juli 2008 vom Haselbach (zur Verfügung gestellt von Dr. Kerstin Röske) mit 
denen des Odertals (Oktober 2007, Mai 2008, Juli 2008), so kann festgestellt werden, dass die 
Abundanzen (logKbE/ml) coliformer Bakterien am Anglerteich (A1: 2,82; A3: 2,81), Bogengraben 
(B1: 2,48; B3: 2,08) und Haselbach (H1: 2,82; H3: 2,39) nahezu gleich sind und deutlich unter den 
Abundanzen coliformer Bakterien der Oder-Zollstation liegen (O1: 4,12; O3: 3,61). Beim Vergleich 
der Durchschnittswerte, ermittelt für die E. coli Abundanzen, ergeben sich ebenfalls übereinstim-
mende Abundanzen im Sediment des Odertals und dem des Haselbachs (A1: 1,07; A3: 0,00; B1: 
0,43; B3: 0,41; O1: 0,00; O3: 0,67; H1: 0,7; H3: 0,9). Das Wasser des Haselbachs fließt in die 
Trinkwassertalsperre Saidenbach. Die gemessenen Werte (Durchschnittswerte der Monate Oktober 
2007, Juni und Juli 2008) an coliformen Bakterien im Sediment der Entnahmestelle des Rohwas-
sers und der Trinkwasseraufbereitung vor der Staumauer liegen nur eine halbe Logstufe unter den 
Werten Haselbachs. Die Abundanzen an E. coli sind im ersten Sedimenthorizont der Entnahmestel-
le gleich dem Wert in H1. Mit 1,40 logKbE/ml liegt die Abundanz an E. coli im dritten Sediment-
horizont der Entnahmestelle gar eine halbe Logstufe über dem Wert Haselbachs (H3: 
0,9 logKbE/ml). Im Freiwasser eines Gewässers ist eine um den Faktor sechs geringere Keimzahl 
als im Sediment anzunehmen (Uhlmann & Horn 2006). Damit ist im Freiwasser aller Probenah-
mestellen eine durchschnittliche Abundanz coliformer Bakterien unter 0,7 logKbE/ml und eine 
durchschnittliche Abundanz von E. coli unter 0,23 logKbE/ml anzunehmen. Folglich erfüllten alle 
untersuchten Probenahmestellen in dem Zeitraum Oktober 2007 bis Juli 2008 die Voraussetzungen 
für eine weitergehende Aufbereitung des Wassers (Grenzwerte: Coliforme: 500 KbE/ml oder 
2,7 logKbE/ml; E. coli: 200 KbE/ml oder 2,3 logKbE/ml) für die Verwendung als Trinkwasser 
(Schulze 1996). 
Ein weiteres alternatives Indikatorsystem für die Qualitätskontrolle von Oberflächengewässern ist 
die Bestimmung der mit der Darmflora assoziierten Bakteriophagen. Indikatoren für enterale Viren 
in Gewässern sind unter anderem die somatischen Coliphagen und F-spezifischen RNA-
Bakteriophagen (F+ RNA-Coliphagen). Ein fehlender Nachweis von somatischen Coliphagen und 
F+ RNA-Coliphagen indiziert die Abwesenheit von enteralen Viren, da sie diesen in Größe, Mor-
phologie und hoher Resistenz gegenüber Umweltbedingungen sehr ähnlich sind (Wolf 2005). So-
matische Coliphagen sind eine heterogene Gruppe, in der alle Vertreter die gleichen spezifischen 
Rezeptoren in der Zellwand der Wirtszelle nutzen. Dabei ist die Wirtsspezifität nicht streng auf 
E. coli beschränkt. Es wurden auch eng verwandte Arten der Familie der Enterobacteriaceae als 
Wirtsorganismen beschrieben. Somatische Coliphagen treten im menschlichen Darm in Assoziation 
mit Krankheitserregern auf und werden mit dem Stuhl ausgeschieden. Somit stellen sie ein Maß für 
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den menschlichen Fäkaleintrag in Gewässer dar. Der Nachweis von somatischen- und F+ RNA-
Coliphagen erfolgte für die obersten drei Sedimenthorizonte der Probenahmestellen des Odertals 
und von Dornburg für den Beobachtungszeitraum Juli 2006 bis April 2009 (vgl. Kap. 3.2.4.1.2). 
Die Ergebnisse der Probenahmestellen des Odertals wurden in Abbildung 4-30 (somatische Coli-
phagen) und Abbildung 4-31 (F+ RNA-Coliphagen) grafisch dargestellt.  
 
 
Abbildung 4-30: Anzahl somatischer Coliphagen [pfu/gFM] in den Sedimenthorizonten 1 bis 3 der Probenah-
mestellen Anglerteich, Bogengraben und Oder-Zollstation im Untersuchungszeitraum Juli 2006 bis April 2009.  
FM: Feuchtmasse des Sedimentes 
 
Abbildung 4-31: Anzahl F-spezifischer RNA-Bakteriophagen in den Sedimenthorizonten 1 bis 3 der Probe-
nahmestellen Anglerteich, Bogengraben und Oder-Zollstation im Untersuchungszeitraum Juli 2006 bis April 2009.  
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In den untersuchten Proben des Odertals wurde im Sediment der Oder-Zollstation im Gegensatz 
zum Sediment des Bogengrabens und dem des Anglerteichs eine stark erhöhte Belastung mit soma-
tischen- und F+ RNA-Coliphagen nachgewiesen. Dies entspricht auch der höchsten E. coli und 
Coliformen Belastung des Oderflusses im Vergleich aller Probenahmestellen nach dem Colilert 
Ansatz (Abbildung 4-29). Die Anzahl somatischer Coliphagen im Sediment des Oderflusses war im 
Oktober 2007 und 2008 am höchsten. Die Anzahl F-spezifischer RNA Bakteriophagen erreichte die 
höchsten Werte im Oktober 2006 und 2007. Nach der Flutung im April 2007 bzw. während der 
Flutung im Februar 2008 wurden die höchsten Abundanzen an somatischen Coliphagen im Sedi-
ment des Bogengrabens gemessen. Die gemessenen Werte im Sediment des Bogengrabens der 
anderen Probenahmemonate ähnelten für beide Phagenanalysen denen des Anglerteichs. Wenn-
gleich beide Phagentypen am Anglerteich selten 1 pfu/gFM erreichten und damit meist unterhalb 
der Nachweisgrenze lagen, so wurden die höchsten Werte ebenfalls im April 2007 und im Mai 
2008 mit knapp 2 pfu/gFM erreicht. Insgesamt konnte hier, im Gegensatz zu den Colilertergebnis-
sen, eine Abnahme der Coliphagen mit zunehmender Sedimenttiefe festgestellt werden.  
Die Ergebnisse Dornburgs können wie folgt zusammengefasst werden. Somatische Coliphagen 
konnten nur im ersten (0,52 pfu/gFM) und zweiten (0,43 pfu/gFM) Sedimenthorizont der Proben-
ahme Mai 2008 nachgewiesen werden und liegen damit unter den Werten des Anglerteichs des 
gleichen Monats. Für den Nachweis von F+ RNA Coliphagen reichte der gewonnene Sedimentex-
trakt der Probenahme Mai 2007 nicht aus. In den Dornburg Proben des Mai 2008 konnten keine F+ 
RNA Coliphagen nachgewiesen werden.  
Die Phagenvermehrung ist an das aktive Wachstum der Wirtszelle gebunden, die wie bereits er-
wähnt neben E. coli auch weitere Vertreter der Familie der Enterobacteriaceae darstellt. Nach den 
Colilertergebnissen wurden die höchsten Coliformen Abundanzen im wärmsten Monat erreicht, in 
dem (bis auf Juli 2007) kaum somatische Coliphagen im Sediment der Oder-Zollstation nachge-
wiesen werden konnten. Die höchsten E. coli Zahlen wurden hingegen im April 2009 an der Oder-
Zollstation gemessen. In diesem Monat waren die Abundanzen an somatischen Coliphagen sehr 
gering (ca. 0,4 pfu/gFM) und es gab nahezu keine F+ RNA Coliphagen in allen drei Stellen des 
Odertals. Auch zeigten Kultivierungsversuche mit E. coli bei verschiedenen Temperaturen, dass 
E. coli bei niedrigeren Temperaturen länger überlebt (Liebner 2009). Bei weiteren Vergleichen der 
ermittelten Abundanzen mit dem Colilert-18 System und dem Nachweis von somatischen Colipha-
gen fällt die große Diskrepanz zwischen den Werten am Anglerteich auf. Die Diskrepanz zwischen 
den Ergebnissen des Colilert Systems und der Phagentests stützt die These, dass es sich bei den mit 
dem Colilert System nachgewiesenen Coliformen um Fäkalindikatormikroorganismen tierischen 
Ursprungs handelt. Die Vergleichbarkeit der beiden Versuchsansätze ist auf Grund der unterschied-
lichen Aussagen somit nicht gegeben.  
Ergebnisse und Diskussion 
150 
Der Colilertansatz wurde ursprünglich für die Analyse von 100 ml Wasserproben entwickelt. Da 
2,4×103 KbE/100 ml nicht überschritten werden durften, musste die eingesetzte Menge an Sedi-
ment stark verringert werden. Dabei wurden überwiegend weniger als 100 µl Sediment eingesetzt. 
Auf Grund der Zähflüssigkeit des Sedimentes muss von einem recht großen Pipettierfehler ausge-
gangen werden, auch wenn die Dominanzaussagen zwischen Coliphagen und Colilertansatz inso-
fern übereinstimmen, dass an der Oder-Zollstation die meisten Fäkalindikatoren nachgewiesen 
werden konnten. Weiterhin liegen die Bakterien überwiegend an Sedimentpartikel gebunden vor, 
welche beim Coliphagenansatz durch Schütteln abgelöst werden. Beim Colilertansatz ist dies nicht 
der Fall, weswegen dies die Abundanzen gegenüber der in der Probe vorkommenden Abundanz 
verfälschen kann. Auch trübt das Sediment die Analysenlösung beim Colilertansatz derart, dass 
eine Interpretation des Farbumschlags (Nachweis der Coliformen) bzw. der Fluoreszenz (Nachweis 
E. coli) beim Einsatz höherer Mengen Sediments erschwert wird. Deshalb wurden meistens nicht 
mehr als 100 µl Sediment für den Test eingesetzt. 
Entsprechend den Vorschriften der DIN (DIN EN ISO 10705-1 und DIN EN ISO 10705-2) für die 
Durchführung der Phagenanalysen sollen nur die Platten ausgezählt werden, deren Anzahlen an 
Plaques zwischen 30 und 300 pfu liegen. In den hier durchgeführten Tests wurde Sedimentextrakt 
bereits unverdünnt eingesetzt, jedoch lagen die Abundanzen der Plaques auf den meisten Platten 
deutlich unter 30 pfu. Damit sind die Ergebnisse der Phagentests, mit Ausnahme der hochabundan-
ten Ergebnisse der Oder-Zollstation und des Bogengraben im April 2007 und Februar 2008, als 
ungenau zu bewerten, obgleich Doppelbestimmungen durchgeführt worden sind. 
Ein Vergleich mit den Durchschnittswerten der Coliphagenbelastung im Jahr 2007 im Sediment der 
Trinkwasser Talsperre Saidenbach zeigt eine durchschnittliche Coliphagenzahl von 0,46 pfu/gFM 
im Haselbach (erster Sedimenthorizont) und 0,19 pfu/gFM an der Entnahmestelle (Hampel 2008). 
Hingegen liegen die durchschnittlichen Werte der ersten Sedimenthorizonte der Probenahmestellen 
des Odertals aus dem Jahr 2007 deutlich darüber (pfu/gFM): A: 0,77; B: 19,98; O: 43,86. Die An-
zahl der Coliphagen steht in direkter Beziehung mit der Keimzahl ihrer Wirtsorganismen (Wolf 
2005). Demnach impliziert ein Fehlen von Indikatorbakterien keine absolute mikrobielle Sicher-
heit. Andererseits muss ein Nachweis von Coliformen nicht unbedingt mit einem Fäkaleintrag as-
soziiert sein, da Coliforme auch ubiquitär in der Umwelt vertreten sind.  
 
4.3 Zusammensetzung der Lebensgemeinschaft der Archaea 
An den im Sediment sequentiell ablaufenden Redoxprozessen sind Archaea, insbesondere metha-
nogene Archaea, maßgeblich beteiligt. Archaea wurden in den bisher durchgeführten molekularbio-
logischen Analysen nicht untersucht. Die Anwendung der für Archaea spezifischen Oligonukleotid-
sonde Arch915 (Tabelle 3-2) mittels CARD FISH in dem obersten Sedimenthorizont der Proben 
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des Odertals und des Haselbachs (vgl. Kap. 4.2.1) zeigte mit einem Anteil von bis zu 20 % an der 
Gesamtzellzahl eine hohe Abundanz innerhalb der mikrobiellen Lebensgemeinschaft an. Aus die-
sem Grund wurden die Archaea genauer untersucht. Die im Sediment der drei Probenahmestellen 
Anglerteich, Bogengraben und Oder-Zollstation vorkommenden Archaea sollten im Vergleich zur 
Elbaue bei Dornburg und der Talsperre Saidenbach (Haselbach und Entnahmestelle) durch Klonie-
rung und Sequenzierung identifiziert werden. Zusätzlich sollte unter Verwendung der Fingerprint-
methoden T-RFLP und DGGE untersucht werden, inwiefern sich die strukturelle Zusammenset-
zung der archaealen Lebensgemeinschaft in Abhängigkeit von der Probenahmestelle, der 
Sedimenttiefe und der Jahreszeit verändert. Die hier durchgeführten molekularbiologischen Analy-
sen beruhen auf der Untersuchung eines mit archaeaspezifischen Primern amplifizierten Genab-
schnittes der 16S rDNA. Einerseits wurde das universelle Primerpaar Ar109F/Ar915R (Tabelle 3-1) 
eingesetzt, um die Gesamtheit der Archaea zu charakterisieren. Andererseits sind in Süßwasserse-
diment insbesondere methanogene Archaea von Bedeutung, so dass für den Nachweis der in Süß-
wassersystemen vorkommenden Klassen Methanomicrobiales (Mm), Methanosarcinales (Ms), 
Methanobacteriales (Mb) und Methanococcales (Mc) gruppenspezifische Primer (vgl. Tabelle 3-1) 
zur Anwendung kamen.  
4.3.1 16S rDNA Klonbank 
Für die Klonierung und Sequenzierung der Gesamtpopulation der Archaea wurden die Proben nach 
dem Kriterium der geringsten Sulfat- und Nitratwerte im Porenwasser sowie den saubersten Ban-
den im Agarosegel ausgewählt: 07.04.2009: Anglerteich und Bogengraben; 13.10.2008: Oder-
Zollstation; 22.05.2007: Dornburg; 16.10.2006: Haselbach; 30.05.2005: Entnahmestelle. Die Amp-
lifikation der universellen archaealen 16S rDNA erfolgte aus den DNA Proben des ersten Sedi-
menthorizontes mit dem Primerpaar Ar109F/Ar915R unter den im Kapitel 3.2.5.2 angegebenen 
PCR-Bedingungen. Die generierten Sequenzen wurden in der Datenbank der GenBank [24] unter 
den Accession Nr. GU256982 bis GU257333 hinterlegt. 
Die chemischen Parameter, die im Sediment und im Porenwasser gemessen wurden, sind in Tabelle 
4-16 dargestellt.  
 
Tabelle 4-16: Übersicht über die chemischen Parameter der Proben, die für die Klonierung und Sequenzierung 
des Archaea Amplikons Ar109F/Ar915R verwendet wurden.  



















Anglerteich (A) 07.04.2009 (04/09) 92,26 27,90 2,96 2,80 63,43 34,92 0,15 13,52 3,46 1,45 
Bogengraben (B) 07.04.2009 (04/09) 76,69 12,71 2,75 4,75 90,13 30,39 0,24 27,68 3,57 2,38 
Oder-Zollstation (O) 13.10.2008 (10/08) 87,17 14,58 2,50 14,23 131,69 61,94 0,01 15,09 0,38 8,52 
Haselbach (H) 16.10.2006 (10/06) 96,85 22,70 1,48 6,81 20,59 16,81 0,11 0,44 4,77 3,24 
Entnahmestelle (E) 30.05.2005 (05/05) 95,86 21,48 0,04 1,56 23,60 7,64 2,08 10,10 n.g n.g 
Dornburg (D) 22.05.2007 (05/07) 71,37 29,62 0,47 0,81 66,08 32,28 0,18 97,20 n.g n.g 
H2O: Wassergehalt; OS: Organische Substanz; n.g.: nicht gemessen 
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Daraus kann entnommen werden, dass sich die untersuchten Proben deutlich in ihren chemischen 
Parametern unterscheiden. Wenngleich der Gehalt an organischer Substanz in Dornburg und am 
Anglerteich am höchsten und im Sediment des Bogengrabens und der Oder-Zollstation am nied-
rigsten ist, so sind die Konzentrationen an gelöstem anorganischem Kohlenstoff (DIC) in der Oder 
am höchsten. Die niedrigste DIC Konzentration wurde an der Entnahmestelle gemessen. Auffällig 
sind auch die sehr niedrigen Mengen an gelöstem reaktivem Phosphor im Porenwasser der Ent-
nahmestelle und Dornburgs. Hier wurden auch die geringsten Ammonium-
Stickstoffkonzentrationen ermittelt. Hinsichtlich der Ammonium-Stickstoffkonzentrationen ergaben 
sich zwischen den Probenahmestellen des Odertals deutlichere Varianzen mit der niedrigsten Kon-
zentration im Sediment des Anglerteichs, einem fast doppelt so hohen Wert im Bogengraben und 
der höchsten Konzentration mit ca. 14 mg/L im Sediment der Oder-Zollstation. Die SRP Konzent-
rationen in den Proben des Odertals konnten zum Zeitpunkt der Probenahmen als nahezu gleich 
angesehen werden. Da sich die Proben stark in der Leitfähigkeit ihres überstehenden Wassers un-
terscheiden (vgl. Tabelle 4-1), wobei die höchsten Werte in Dornburg gemessen wurden, wurde 
erwartet, dass sich dieses Ergebnis anhand der gemessenen Chlorid-Konzentrationen im Porenwas-
ser bestätigt. Wenngleich die Probenahmestelle Dornburg auf Grund des flussaufwärtsgelegenen 
salzhaltigen Saalezustroms sehr hohe Leitfähigkeitswerte besitzt (1017 µS/cm), wurden die höchs-
ten Chloridkonzentrationen zwischen den hier verglichenen Proben im Porenwasser der Oder ge-
messen. Hingegen spiegelten sich die beobachteten niedrigsten Leitfähigkeitswerte in den Probe-
nahmestellen der Talsperre Saidenbach (E: 205 µS/cm; H: 305 µS/cm) auch in den niedrigsten 
Chloridgehalten wieder. Im Sediment der Entnahmestelle, der mit 45 m und ca. 4 °C kältesten 
Probenahmestelle, konnten als einziger Stelle nennenswerte Nitrat-Stickstoffkonzentrationen ge-
messen werden. Im Sediment der anderen Probenahmestellen lagen die Nitrat-Stickstoffwerte nahe 
der Nachweisgrenze. Die Probenahmestelle Dornburg befand sich in einem flachen Teich, der mit 
20 °C das wärmste Gewässer repräsentierte und die mit Abstand höchsten Sulfat-
Schwefelkonzentrationen enthielt. Der Haselbach wies zwischen den hier verglichenen Proben die 
niedrigste Sulfat-Schwefelkonzentration auf. Hinsichtlich der Eisen- und Mangankonzentrationen 
wurden die höchsten Werte im Porenwasser des Sediments im Haselbach (Fe: 4,77 mg/L) und im 
Sediment der Oder-Zollstation (Mn: 8,52 mg/L) gemessen. 
Von den generierten 16S rDNA Archaea Klonbibliotheken wurden 35 bis 63 Klone sequenziert und 
für Folgeanalysen verwendet: Anglerteich (55), Bogengraben (55), Oder-Zollstation (52), Hasel-
bach (53), Entnahmestelle (35), Dornburg (63). Die erhaltenen Sequenzen wurden einerseits mit 
Sequenzen aus der Datenbank des ribosomal database projects, unter Verwendung der Anwendung 
Classifier des rdp Programmpakets (Tabelle 3-6; [25]) und andererseits zu Sequenzen der GenBank 
(Programm Blastn, vgl. Tabelle 3-6; [24]) verglichen. Auf der Grundlage dieser Ergebnisse erfolgte 
eine Einteilung der Sequenzen in phylogenetische Gruppen (Taxone), wobei ein Schwellenwert von 
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80 % Sequenzhomologie vorausgesetzt wurde. Der relative Anteil eines so ermittelten Taxons je 
Klonbibliothek ist in Abbildung 4-32 dargestellt. Die Anzahl der ermittelten Taxa reicht von 7 bis 
11 je Probe inklusive der nichtidentifizierten Euryarchaea/Crenarchaea, wobei die Klonbanken des 
Bogengrabens und des Haselbachs die meisten Taxa zeigten. Unterscheidet man zusätzlich zwi-
schen Taxa der Euryarchaea und Crenarchaea, konnten die meisten euryarchaealen Taxa im Hasel-
bach (8) und die meisten crenarchaealen Taxa im Bogengraben und Dornburg (jeweils 3) festge-
stellt werden. Die Klonbanken wurden von unterschiedlichen Taxa dominiert. Die archaeale 
Lebensgemeinschaft der Oder-Zollstation wurde dominiert von Methanomicrobiaceae und Metha-
nosaetaceae, der Haselbach von Methanospirillaceae und Rice Cluster V Archaea (RC-V) und die 
Entnahmestelle von RC-V Archaea und Crenarchaea 1.1a (C1.1a). 
 
Abbildung 4-32: Zusammensetzung der mikrobiellen Biozönose der Archaea in den ersten Sedimenthorizonten 
der Probenahmestellen des Odertals (Anglerteich, Bogengraben, Oder-Zollstation), der Talsperre Saidenbach 
(Haselbach, Entnahmestelle) und Dornburgs. 
C: Crenarchaea Gruppen; LDS: Lake Dagow Sediment Cluster; MC-Group: Cluster der Miscellaneous Crenarchaea; 
Msm incertae sedis: Methanosarcinales/Methanomicrobiales incertae sedis.  
 
Alle anderen Stellen (A, B, D) zeigten neben den RC-V Archaea mehr als eine weitere dominieren-
de Gruppe. Die archaeale Lebensgemeinschaft in Dornburg wies so RC-V, sowie Crenarchaea der 
Gruppen C1.3 und „MC-Group“ als Hauptgruppen auf. Im Sediment des Anglerteichs dominierten 
neben den RC-V Archaea, Vertreter der „Group III“ und Methanomicrobiaceae. Am Bogengraben 
wurde dieses Spektrum um Methanosaetaceae erweitert. 
Vergleicht man die strukturelle Zusammensetzung der Archaea zwischen den untersuchten Probe-
nahmestellen, so fallen deutliche Unterschiede auf. Innerhalb der Odertal Proben kann ein Gradient 
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festgestellt werden, der ausgehend von der Oder über den Bogengraben zum Anglerteich eine Zu-
nahme der Abundanzen an RC-V und „Group III“ Archaea sowie der unidentifizierten Euryarchaea 
erkennen lässt, aber eine Reduktion der Abundanz an Methanosaetaceae und „Lake Dagow“ Sedi-
ment (LDS) Archaea aufweist. Zwischen den Proben der Talsperre Saidenbach fallen ebenfalls 
Unterschiede in der Zusammensetzung der Lebensgemeinschaft der Archaea auf. Sequenzen mit 
Homologie zu Methanospirillaceae konnten nur im Haselbach detektiert werden, aber an der Ent-
nahmestelle waren die Anteile der Crenarchaea und LDS Archaea höher. Die Probenahmestelle 
Dornburg unterscheidet sich von allen anderen Stellen durch die mit 55 % höchste Abundanz der 
Crenarchaea Taxa und dem mit 1,6 % Methanosarcinaceae niedrigsten Anteil an methanogenen 
Archaea. Der höchste Anteil an methanogenen Archaea konnte mit 82,7 % Methanosarcina-
les/Methanomicrobiales (Msm) an der Oder-Zollstation festgestellt werden. Innerhalb dieser Ord-
nung wurden zwischen den Probenahmestellen die meisten Sequenzen im Haselbach den Metha-
nomicrobiales (Methanospirillaceae) und in der Oder den Methanosarcinales (Methanosaetaceae) 
zugeordnet. 
Für eine Bewertung der Diversität der archaealen Lebensgemeinschaft in den einzelnen Klonban-
ken wurden im Folgenden OTU basierte Analysen durchgeführt. 
OTU basierte Analysen 
Zur Beurteilung der Diversität der archaealen Biozönose und zum Vergleich der Biozönosen unter-
einander wurde, wie bereits für die OTU basierten Analysen der 16S rDNA Eubakterien Klonban-
ken (vgl. Kap. 4.2.2.2), der Schwellenwert der Sequenzhomologie für die Definition einer Spezies 
mit 97 % festgelegt. Die nachfolgenden Analysen erfolgten wie im Kapitel 3.2.6.1 und Kapitel 
3.2.7.1 beschrieben.  
Die insgesamt 313 Sequenzen aus 6 Klonbibliotheken wurden in 158 OTUs gruppiert (vgl. Tabelle 
A 15). Auf der Basis dieser OTUs erfolgte die Berechnung der Alpha-Diversitätscharakteristiken 
(Tabelle 4-17), der „Rarefaction“ Kurve (Abbildung 4-33) ebenso wie die Bestimmung der Beta-
Diversitätscharakteristiken (Tabelle 4-18).  
 
Tabelle 4-17: Alpha-Diversitätscharakteristiken der Archaea Klonbibliotheken 





„Richness“ c  „Diversity“ 
(Abkürzung) ACE Chao1  npShannon d Simpson 
Anglerteich 07.04.2009 (04/09) 55 37 50,9 105,3 87,1  4,2 0,0222 
Bogengraben 07.04.2009 (04/09) 55 36 54,5 79,2 86,0  4,1 0,0195 
Oder-Zollstation 13.10.2008 (10/08) 52 19 84,6 27,6 26,0  2,9 0,0686 
Haselbach 16.10.2006 (10/06) 53 29 64,1 151,3 50,4  3,6 0,0530 
Entnahmestelle 30.05.2005 (05/05) 35 21 60,0 125,8 34,0  3,4 0,0706 
Dornburg 22.05.2007 (05/07) 63 47 39,7 389,7 134,9  4,7 0,0174 
a
 Definiert als Sequenzen mit einer Ähnlichkeit ≥97 %. 
b Errechnet unter Verwendung des „Good’s Coverage“ Index. 
c
 Nicht parametrische „Richness“ Schätzer. 
d Nicht parametrischer Shannon Index. 
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Die geringe Anzahl von 35 bis 63 sequenzierten Klonen je Stelle wurde in eine vergleichsweise 
hohe Anzahl an OTUs gruppiert: 19 bis 21, was zu einer Erfassung der archaealen Biodiversität 
von 40 % (Dornburg) bis 85 % (Oder-Zollstation) führte („Coverage“, vgl. Tabelle 4-17). Anhand 
der „Rarefaction“ Kurven (Abbildung 4-33) und der „Coverage“ Schätzungen (Tabelle 4-17) ist 
erkennbar, dass die archaeale Diversität nicht vollständig erfasst wurde.  
 
Abbildung 4-33: „Rarefaction“ Kurven der Archaea Klonbibliotheken. 
 
Besonders hervorzuheben ist hier die Klonbank der Dornburg Probe. Obwohl hier die meisten Klo-
ne analysiert wurden, ist die archaeale Diversität am schlechtesten erfasst worden. Einzig die „Ra-
refaction“ Kurve der Klonbibliothek der Probe Oder-Zollstation erreicht fast die Asymptote und 
damit die beste Abdeckung der archaealen Diversität. In Übereinstimmung mit den Ergebnissen der 
„Rarefaction“ Kurven und des Index „Coverage“ war der Artenreichtum („Richness“) und die Di-
versität („Diversity“) am höchsten innerhalb der Klonbank der Probe Dornburg und am niedrigsten 
in der Klonbank der Oder-Zollstation. Dieser Sachverhalt zeigte sich auch anhand der Anzahl gene-
rierter OTUs sowie der Schätzer für die „Richness“ (ACE und Chao1) und Diversität (npShannon 
und Simpson). Die Klonbibliotheken der Probenahmestellen Anglerteich und Bogengraben zeigten 
die zweithöchste geschätzte Diversität, was anhand nahezu gleicher Anzahlen OTUs sowie den 
Diversitätsindizes (npShannon, Simpson) und ähnlichen Kurvenverläufen der „Rarefaction“ Kur-
ven erkennbar ist. Der Index ACE schätzte eine höhere Artenvielfalt innerhalb der Klonbank des 
Anglerteichs. In Übereinstimmung zu dieser Beobachtung war die „Coverage“ der Klonbank des 
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eine geringere geschätzte archaeale Diversität und damit eine besser Abdeckung der vorkommen-
den Arten („Coverage“) als die Proben des Anlgerteichs und Bogengrabens (Tabelle 4-17).  
Für eine phylogenetische Analyse der generierten archaealen Sequenzen wurden repräsentative 
Sequenzen jeden OTUs mit Hilfe des Programms Mothur (Tabelle 3-6; [27]) ermittelt. Die repräsen-
tativen Sequenzen wurden anschließend, entsprechend den Angaben in Kapitel 3.2.6.2, für die 
Erstellung von phylogenetischen Stammbäumen verwendet (Abbildung 4-34 und Abbildung 4-35). 
Darin war erkennbar, dass die repräsentativen Sequenzen aus den 158 OTUs entweder in Euryar-
chaeota oder Crenarchaeota klassifiziert worden waren. Die Mehrheit der OTUs (81,8 %: 129 
OTUs) wurden innerhalb der Euryarchaeota zusammengefasst, wohingegen 18,2 % (29 OTUs) als 
Crenarchaeota klassifiziert wurden. Vergleicht man die Zahl von Sequenzen in einem OTU, dann 
enthielt die überwiegende Anzahl OTUs nur eine (108 OTUs) oder zwei (27 OTUs) Sequenzen. 
Lediglich 23 OTUs enthielten mehr als drei Sequenzen. Der Großteil aller analysierter Klone zeigte 
Homologie zum Rice Cluster V (RC-V, 29 %, (Grosskopf et al. 1998). Die Methanomicrobiaceae 
(14 %) repräsentierten das zweithäufigste Taxon, gefolgt von den Methanosaetaceae (9,6 %). Alle 
Klone, die zu den Crenarchaeota zugeordnet wurden, zeigten Homologie zu bislang unkultivierten 
Vertretern. In den meisten Fällen gruppierten sich diese Klone zur Crenarchaea Group 1.3 (C1.3, 
6,4 %) und zu der Miscellaneous Crenarchaeota Group („MC Group“, 4,8 %). 
Vertreter der RC-V konnten in unterschiedlichen Anteilen in allen Klonbibliotheken gefunden wer-
den. Die 90 Klone wurden überwiegend zu Referenzsequenzen aus Süßwasserhabitaten zugeordnet 
(Abbildung 4-34). Zusätzlich konnten Homologien zu Klonen aus Böden von Reisfeldern (rice soil 
clone) und Klonen aus sulfidischen Quellen (sulfidic spring clones) gezeigt werden. Aufgrund der 
großen Anzahl an RC-V Sequenzen und separater OTUs mit Homologie zu fast ausschließlich 
unkultivierten Vertretern erfolgte eine kollabierte Darstellung von 10 RC-V Subclustern. Die LDS 
group bildete ein separates Cluster neben den RC-V Subclustern. Eine weitere Gruppe aus zehn 
überwiegend aus der Klonbank des Anglerteichs stammenden Klonen, die in 9 OTUs eingeteilt 
wurden, konnten mit einer Homologie von mindestens 98 % zu Klonen aus verschiedensten Habi-
taten zugeordnet werden. Darunter waren Klone, die aus einem Seesediment stammten (FJ887769), 
einem Feuchtgebiet (FJ479771) und einem Fluss (DQ310424). Mit niedrigerer Sequenzhomologie 
(84-90%) konnten diese Klone weiterhin verwandtschaftliche Beziehungen zu Klonen des Taihu 
Sees (Lake Taihu, FJ755719), des Stechlinsees (FJ755719), oder zu hydrothermalen Quellen 
(AB019734, DQ417484) aufzeigen. Diese Gruppe wurde als “unidentifizierte Euryarchaea II” 
bezeichnet. 
Die Ordnung der Methanomicrobiales war in allen generierten Klonbanken von Bedeutung. Eine 
Ausnahme bildete die Klonbank der Probe Dornburg. Sequenzen, die die beste Homologie zu den 
Methanomicrobiales-Klonen zeigten, wurden auch aus Süßwasserhabitaten, beispielsweise Seese-
diment, oder aus dem Freiwasser eines Flusses isoliert (Abbildung 4-34).  
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Abbildung 4-34: Phylogenetischer Stammbaum, der die Euryarchaea repräsentiert.  
Msm: Methanosarcinales/Methanomicrobiales, Msp: Methanospirillaceae, Msar: Methanosarcinaceae, Msae: Methano-
saetaceae. Der Stammbaum enthält in OTUs (≥ 97 % Sequenzhomologie) gruppierte 16S rDNA Sequenzen der Probe-
nahmestellen des Unteren Odertals (Probenbezeichnung A: Anglerteich, B: Bogengraben, O: Oder-Zollstation), D: Dorn-
burg und der Talsperre Saidenbach (Probenbezeichnung H: Haselbach und E: Entnahmestelle). Die Anzahl der Klone 
innerhalb eines OTUs sind in Klammern mit den Abkürzungen je Probenahmestelle ausgewiesen. Der phylogenetische 
Stammbaum wurde mit Hilfe der Anwendung „Tree Builder“ von rdp [25] unter Verwendung des „weighted Neighbor 
Joining“ Algorithmus mit „Jukes-Cantor“ korrigierten DNA Distanzen erstellt. Bootstrap (100 Wiederholungen) Werte 
>50 sind an den Knoten dargestellt. Der Maßstabsbalken repräsentiert 5 % Sequenzdivergenz. Thermoproteus tenax 
wurde als „outgroup“ verwendet. 
 
Die neue taxonomische Einordnung der Arten Methanolinea tarda (AB162774, (Sakai et al. 2008) 
und Methanospaerula palustris (EU156000, (Cadillo-Quiroz et al. 2008)) in die Methanomicrobia-
les incertae sedis Gruppe (RDP Classifier Release 10 Update 19, (Wang et al. 2007)) ermöglichte 
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Oder-Zollstation in dieses Cluster. OTUs, die als Methanospirillaceae identifiziert wurden, konnten 
nur in der Klonbank des Haselbachs gefunden werden. Eines dieser OTUs (48) umfasste 10 Se-
quenzen. 
Vertreter der Ordnung Methanosarcinales waren in allen Klonbanken vorhanden, mit Ausnahme der 
des Anglerteichs. Die größte Anzahl an Klonen, die den Methanosaetaceae zugeordnet werden 
konnten, wurde in der Klonbank der Oder-Zollstation gefunden. Homologien zu anderen Ordnun-
gen methanogener Archaea konnte nur ein Klon des Haselbachs aufweisen, der innerhalb der Me-
thanobacteriales entfernt zu Methanothermobacter thermoautotrophicus (AY196660, (Wright & 
Pimm 2003)) zugeordnet werden konnte. Klone mit Homologie zu Methanococcales konnten nicht 
gefunden werden. Nahezu alle Klone der „Group III“ stammen aus den Klonbanken des Angler-
teichs und des Bogengraben und zeigten Homologie zu anderen Klonen aus Süßwassersedimenten. 
 
Abbildung 4-35: Phylogenetischer Stammbaum, der die Crenarchaea inklusive der Gruppen C1.1a, C1.1b, 
C1.1c, C1.3, DP – Group, MC – Group und unidentifizierte Crenarchaea repräsentiert.  
Der Stammbaum enthält in OTUs (≥ 97 % Sequenzhomologie) gruppierte 16S rDNA Sequenzen der Probenahmestellen 
des Unteren Odertals (Probenbezeichnung A: Anglerteich, B: Bogengraben, O: Oder-Zollstation), D: Dornburg und der 
Talsperre Saidenbach (Probenbezeichnung H: Haselbach und E: Entnahmestelle). Die Anzahl der Klone innerhalb eines 
OTUs sind in Klammern mit den Abkürzungen je Probenahmestelle ausgewiesen. Der phylogenetische Stammbaum 
wurde mit Hilfe der Anwendung „Tree Builder“ von rdp [25] unter Verwendung des „weighted Neighbor Joining“ Algo-
rithmus mit „Jukes-Cantor“ korrigierten DNA Distanzen erstellt. Bootstrap (100 Wiederholungen) Werte >50 sind an den 
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Die als Crenarchaea identifizierten Klone zeigten ebenfalls Homologien zu Vertretern aus Süßwas-
serhabitaten, aber auch Homologien zu Klonen verschiedenster anderer Habitate wie beispielsweise 
Böden, Torf, Ästuaren oder pflanzenassoziierten Habitaten nahmen deutlich zu (Abbildung 4-35). 
In allen Klonbanken konnten Klone den Crenarchaea zugeordnet werden, jedoch waren Vertreter 
aus den Probenahmestellen Haselbach und Oder-Zollstation selten. Eine erhebliche Anzahl an cre-
narchaealen Sequenzen der Probenahmestellen Anglerteich, Bogengraben und Haselbach konnten 
dem Cluster C1.3 zugeordnet werden, das sich in einige Subcluster untergliederte. Das Subcluster 
C1.1a wurde ausschließlich von einem OTU der Klonbank der Entnahmestelle dominiert. Dieses 
OTU zeigte Homologien (99 %) zu Klonen aus dem oligotrophen Llebrata See (z.B.: FN691643) 
oder zu dem Klon LAR Cren 54 (EU309865, (Herrmann et al. 2008)), einem Klon, der aus der 
Rhizosphäre des Europäischen Strandlings (Littorella uniflora), einer seltenen in oligo- bis mesot-
rophen Gewässern beheimateten Pflanze, gewonnen wurde. Nur ein bzw. zwei Klone konnten den 
crenarchaealen Gruppen C1.1b und C1.1c zugeordnet werden. Die Mehrheit der Klone, die der 
„Miscellaneous Crenarchaeotic group“ (MC Group), um den Klon „Cave water clone MCAr136“ 
(FJ604788, (Chen et al. 2009)) zugeordnet wurden, entstammten der Klonbank der Probe Dorn-
burg. Diese Klone zeigten entfernt verwandtschaftliche Beziehungen zu dem Klon „Boreal peat 
clone Sn150-34“ (AM905984), der dem Subcluster „DP-Group“ (Deep Peat Archaea) (Putkinen et 
al. 2009) zugeordnet wurde, in dem das OTU 114 mit 98 % die höchste Homologie zu dem „Boreal 
peat clone Sn150-34“ aufwies.  
Aufgrund der unterschiedlichen Umweltbedingungen und trotz ähnlicher klimatischer Bedingungen 
zeigte die Mehrheit der untersuchten Probenahmestellen Unterschiede in der Zusammensetzung der 
archaealen Lebensgemeinschaft. Mit der Charakterisierung der archaealen Lebensgemeinschaft 
anhand eines DNA basierten Klonierungs- und Sequenzierungsexperimentes wurde eine in der 
Umweltmikrobiologie weit verbreitete Methode benutzt, von der jedoch einige Limitationen be-
rücksichtigt werden müssen. Insofern ist es nicht eindeutig, inwieweit die isolierte DNA die reelle 
mikrobielle Zusammensetzung repräsentiert. Darüber hinaus stellt die isolierte DNA nicht nur die 
tatsächliche aktive mikrobielle Gemeinschaft dar, sondern repräsentiert auch tote Biomasse oder 
inaktive Bakterien. Die Amplifikation spezifischer DNA-Bereiche ist ein weiterer Schritt, der zu 
einer abweichenden Darstellung gegenüber der reellen Zusammensetzung einer mikrobiellen Le-
bensgemeinschaft führen kann. Hier wurden die Primer Ar109F und Ar915R ausgewählt, da sie 
bereits als geeignet für die Charakterisierung der archaealen Diversität in Sedimenten publiziert 
worden sind (Luna et al. 2009). Die Anzahl analysierter Klone war in allen Proben ähnlich niedrig, 
so dass nur archaeale Taxa mit hohen Abundanzen detektiert werden konnten. Überraschenderwei-
se konnte für die Klonbank der Probenahmestelle Oder-Zollstation eine nahe der Asymptote verlau-
fende „Rarefaction“ Kurve und eine „Coverage“ von über 84 % festgestellt werden. Wenngleich 
die Anzahl von 35 analysierten Klonen der Probenahmestelle Entnahmestelle sehr gering war, 
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konnte eine „ Coverage“ ermittelt werden, die den anderen hier generierten Klonbanken oder einer 
Studie von Swan et al. glich (Swan et al. 2010), so dass die hier verwendeten Anzahlen analysierter 
Klone als ausreichend groß beurteilt werden können, was durch den asymptotischen Verlauf der 
Chao1 Kurven (nicht dargestellt) bestätigt wird (Aller & Kemp 2008). Die Diversität der Archaea 
war in unseren Proben hinsichtlich der Anzahl an OTUs, der Indizes für „Richness“ und „Diversi-
ty“ (Tabelle 4-17) höher als es zuvor für Süßwassersedimente publiziert wurde (Aller & Kemp 
2008; Auguet et al. 2010). In Anbetracht der „Rarefaction“ Kurven von Dornburg, Anglerteich, 
Bogengraben, Haselbach und Entnahmestelle, die sich nicht der Asymptote annäherten (Abbildung 
4-33), kann angenommen werden, dass die archaeale Diversität noch höher ist und seltene Taxa 
nicht erfasst worden sind. 
Eine Studie von Auguet et al. (2010) über die archaeale Diversität verschiedener Süßwassersedi-
mente ergab eine Zusammensetzung aus Methanomicrobiales und Methanosarcinales, den Crenar-
chaea Gruppen: C1.1a, C1.1b, C1.2 und C2, Klone hydrothermaler Quellen und Thermoplasmata-
les (Auguet et al. 2010), aber weit verbreitete Cluster, wie z.B. das Rice Cluster oder LDS Cluster, 
wurden in dieser Studie nicht berücksichtigt. Die in der vorliegenden Arbeit generierten archaealen 
Klonbanken enthielten eine hochdiverse RC-V Lebensgemeinschaft, aber Thermoplasmatales und 
die Crenarchaea Gruppen C1.2 und C2 waren nicht enthalten. In dem eutrophen Dagower See, der 
sich 90 km entfernt vom Odertal und 150 km entfernt von Dornburg befindet, wurden Methanomic-
robiales, Methanosaetaceae und Methanobacteriales nachgewiesen (Chan et al. 2005), ebenso das 
nichtmethanogene euryarchaeale LDS Cluster (Glissmann et al. 2004), die „Group III“ (Delong & 
Pace 2001) und RC-V (Grosskopf et al. 1998). Diese Taxa wurden auch in dem oligotrophen Stech-
linsee gefunden (Conrad et al. 2007). Die Untersuchung der Probenahmestellen mit Seecharakter 
ergab ebenfalls Methanomicrobiaceae, RC-V und „Group III“ mit zusätzlich C1.3 Klonen in der 
Klonbank des Anglerteichs. In der Klonbank der Probenahmestelle Dornburg konnte auch eine 
hochabundante RC-V und eine vielfältigere crenarchaeale Lebensgemeinschaft detektiert werden. 
In dem mesoeutrophen, 43 m tiefen, warm-monomiktischen Kinneret See wurde das Sediment von 
Methanomicrobiales dominiert (Schwarz et al. 2007). Im Vergleich zu den Klonbanken aus Sedi-
ment der mesotrophen, gemäßigt dimiktischen Talsperre Saidenbach dominierten Klone des RC-V 
an der Entnahmestelle und waren die zweithäufigste Gruppe in der Probenahmestelle Haselbach. 
Methanomicrobiales wurden aber auch in den Klonbanken beider Probenahmestellen der Talsperre 
Saidenbach nachgewiesen, wobei die Methanospirillaceae die dominierende Gruppe im Sediment 
des Haselbachs darstellten. In dem arktischen Mackenzie-Fluss waren die Gruppen mit der höchs-
ten Abundanz Vertreter des LDS Clusters und des RC-V, während nur wenige Methanomicrobiales 
und Crenarchaea gefunden wurden (Galand et al. 2006). Im Gegensatz dazu wurde in der Fluss-
Probenahmestelle Oder-Zollstation eine große Abundanz von Methanomicrobiaceae und Methano-
saetaceae, aber nur wenige RC-V nachgewiesen.  
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Der Vergleich der Klone der Klonbibliotheken des Odertals, der Talsperre Saidenbach und Dorn-
burgs zu repräsentativen Klonen anderer Veröffentlichungen unterstreicht die Schlussfolgerung von 
Massana et al. (2000), dass viele Bakterien aus Süßwasserhabitaten kosmopolitisch verbreitet vor-
kommen (Massana et al. 2000). Die meisten der Phylotypen, die in Süßwasserhabitaten vorkom-
men, folgen dem Paradigma der mikrobiellen Ökologie, dass "alles überall ist, und alles unterliegt 
der Selektion durch die Umwelt" (Delong 1998). Wie ausgehend von den unterschiedlichen Um-
weltbedingungen an den ausgewählten Probenahmestellen und -daten erwartet wurde, war die rela-
tive Zusammensetzung der archaealen Klonbibliotheken in den meisten Fällen verschieden und es 
konnten spezifische OTUs für einzelne Stellen identifiziert werden. Dies kann anhand von bei-
spielsweise Crenarchaea OTUs aufgezeigt werden, die spezifisch für die Stelle zu sein scheinen, an 
der sie nachgewiesen worden sind. Demzufolge wurden Subcluster gebildet, die Sequenzen von 
ausschließlich einer Probenahmestelle enthielten (C1.1a, C1.1b, C1.3, MC-Group) und somit die 
spezifischen Anforderungen einzelner Spezies verdeutlichen. Dies kann außerdem anhand des Vor-
kommens des Methanomicrobiaceae OTU 24 (9 Klone) nur im Sediment der Probenahmestelle 
Oder-Zollstation und der Methanospirillaceae (17 Klone) nur im Sediment des Haselbachs aufge-
zeigt werden.  
Wenngleich das Säulendiagramm (Abbildung 4-32) als auch die archaealen Stammbäume 
(Abbildung 4-34 und Abbildung 4-35) bereits auf Unterschiede in den Zusammensetzungen einzel-
ner archaealer Taxa zwischen den Klonbibliotheken hindeuteten, kann eine eindeutige Aussage 
über die strukturelle Ähnlichkeit zweier Lebensgemeinschaften nur über die Berechnung der Beta-
Diversitätsindizes erfolgen (Tabelle 4-18).  

















A E 90 1 0,00 1,0 0,01 0,01 
B E 90 1 1,00 1,0 0,02 0,02 
E O 87 2 2,92 2,5 0,05 0,02 
D E 98 1 0,00 1,0 0,01 0,00 
E H 88 1 0,00 1,0 0,01 0,00 
A B 110 5 6,95 5,5 0,15 0,22 
A O 107 5 6,40 5,3 0,11 0,06 
A D 118 4 0,00 7,0 0,09 0,06 
A H 108 2 1,94 2,0 0,04 0,05 
B O 107 6 9,08 11,3 0,20 0,16 
B D 118 4 0,00 9,0 0,07 0,03 
B H 108 3 4,74 4,0 0,07 0,04 
D O 115 3 0,00 6,0 0,04 0,02 
H O 105 5 5,58 5,2 0,17 0,12 
D H 116 3 0,00 7,0 0,04 0,01 
a
 Nicht parametrischer Schätzer der gemeinsamen „Richness“ für jeden Vergleich zweier Bibliotheken. 
b
 Jaccard Abundanz basierter Gemeinschafts-Ähnlichkeitsindex. 
c
 Gemeinschaftsstruktur-Ähnlichkeitsindex für jeden Vergleich zweier Bibliotheken. 
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Die geschätzte Anzahl gemeinsamer OTUs war für alle Klonbibliotheken im Vergleich mit der 
Klonbank der Entnahmestelle am niedrigsten. Ebenso waren die Werte der Indizes ACE und Chao1 
für die gemeinsame „Richness“ mit der Klonbank der Entnahmestelle meistens niedriger im Ver-
gleich zu den paarweisen Vergleichen der Klonbanken aller anderen Probenahmestellen. Anhand 
der größten Anzahl gemeinsamer OTUs, der höchsten Werte der Indizes ACE und Chao1 und dem 
höchsten Gemeinschafts-Ähnlichkeitsindex (Jabund), der die Wahrscheinlichkeit angibt, dass ein 
Taxon von einem der beiden verglichenen Bibliotheken in beiden gefunden wird, wurde die höchs-
te Ähnlichkeit zwischen den Klonbanken des Bogengraben und der Oder-Zollstation geschätzt. 
Hingegen zeigte der Index der geschätzten relativen Abundanz gemeinsamer OTUs zweier Biozö-
nosen (θYC) eine größere strukturelle Ähnlichkeit zwischen den Klonbibliotheken von Anglerteich 
und Bogengraben als zwischen denen der Oder-Zollstation und des Bogengrabens.  
Tabelle 4-19: ∫-LIBSHUFF Test der Archaea Klon-
bibliotheken: Anglerteich (A), Bogengraben (B), Oder-
Zollstation (O), Haselbach (H) Entnahmestelle (E) und 
Dornburg (D). 




A B 0,0087 
B A 0,0003 
A D <0,0001 
D A 0,0036 
A E <0,0001 
E A <0,0001 
A H <0,0001 
H A <0,0001 
A O <0,0001 
O A <0,0001 
B D <0,0001 
D B 0,0001 
B E <0,0001 
E B <0,0001 
B H <0,0001 
H B <0,0001 
B O <0,0001 
O B 0,0019 
D E <0,0001 
E D <0,0001 
D H <0,0001 
H D <0,0001 
D O <0,0001 
O D <0,0001 
E H <0,0001 
H E <0,0001 
E O <0,0001 
O E 0,0007 
H O <0,0001 
O H 0,0008 
Schwellenwert P = 0,05: 0,05/30 = 0,001666 
Schwellenwert P = 0,01: 0,01/30 = 0,000333 
Zwei Bibliotheken sind sich ähnlich wenn der Signifikanz 
Wert über dem errechneten Schwellenwert liegt. 
Da die berechneten Beta-Diversitätsindizes 
keine einheitliche Aussage über die Ähnlichkeit 
oder Unähnlichkeit der archaealen Klonbanken 
ermöglichten, wurde ergänzend ein sogenannter 
„hypothesis testing approach“ durchgeführt 
(Tabelle 4-19). Diese Analyse basiert auf einer 
triangularen Matrix (Phylip Matrix), die nach 
erneutem Alinieren jeder einzelnen Bibliothek 
mit den rdp Pyro Programmen des rdp Pro-
grammpakets erstellt wurde. Diese Matrix stell-
te die Grundlage für die Durchführung des 
zweiseitigen ∫-LIBSHUFF Tests dar (Schloss et 
al. 2004), der ebenfalls für die OTU Definition 
mit dem Schwellenwert ≥ 97 % durchgeführt 
wurde. Unterschreiten beim Vergleich zweier 
Bibliotheken beide Signifikanzwerte den er-
rechneten ∫-LIBSHUFF Signifikanz Schwel-
lenwert (hier: P0,05=0,001666; P0,01=0,000333), 
unterscheiden sie sich signifikant voneinander. 
Liegt nur einer der beiden Werte unterhalb des 
Schwellenwertes und der andere liegt darüber, 
ist eine Bibliothek eine Teilmenge der anderen 
Bibliothek.  
Dabei kann nicht gesagt werden, welche beider Bibliotheken die Teilmenge darstellt (Schloss 
2008). Setzt man einer Aussage ein zweiseitig übereinstimmendes Ergebnis voraus, sind sich nur 
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die archaealen Klonbanken von Anglerteich und Bogengraben ähnlich. Alle anderen Klonbiblio-
theken unterscheiden sich zumindest derartig, dass sie mindestens eine Teilmenge der anderen 
Bibliothek sind (A und D; B, E, H mit O) oder sich zweiseitig signifikant voneinander unterschei-
den (Tabelle 4-19).  
Die chemischen Parameter der für die Erstellung der Archaea Klonbanken ausgewählten Probe-
nahmestellen zeigten deutliche Unterschiede (Tabelle 4-16). Die strukturelle Zusammensetzung der 
archaealen Lebensgemeinschaft in den generierten Klonbanken unterscheidet sich ebenfalls je nach 
untersuchter Probenahmestelle (Abbildung 4-34, Abbildung 4-35, Tabelle 4-19). Folglich wurde ein 
Einfluss der Umweltfaktoren auf die Zusammensetzung der jeweiligen archaealen Lebensgemein-
schaft erwartet. Ob ein Umweltfaktor mit einem spezifischen OTU korreliert, wurde mit einer Kor-
relationsanalyse unter Verwendung des Programms SPSS (Tabelle 3-6) analysiert. Die Ergebnisse 
zeigten, dass eine Vielzahl von OTUs mit mehr als einem Umweltfaktor und ein spezifischer Um-
weltfaktor mit einer Vielfalt von OTUs unterschiedlicher phylogenetischer Gruppen korrelieren 
(vgl. Tabelle A 16). Dieser Analyse konnte entnommen werden, dass Sulfat-Schwefel mit den 
OTUs positiv korreliert (r2=0,969; Signifikanzniveau 0,01), die den Gruppen RC-V, „DP-Group“, 
„LDS cluster“ und den Crenarchaea Gruppen C1.3 und „MC-Group“ zugeordnet wurden. All jene 
Gruppen wurden in der Probenahmestelle Dornburg gefunden. Eine Korrelation des Sulfat-
Schwefels zu methanogenen Archaea konnte hingegen nicht festgestellt werden. Die Konzentration 
des Nitrat-Stickstoffs korrelierte (r2=0,995; Signifikanzniveau 0,01) mit OTUs, identifiziert als RC-
V, Crenarchaea C1.1a, C1.1c und drei von sechs Methanosaetaceae (Msae) OTUs, die alle in der 
Klonbank der Entnahmestelle gefunden wurden. Die hier verwendeten Sedimentproben zur Erstel-
lung der Archaea Klonbanken entstammen der obersten Sedimentschicht (bis 1 cm), die sich in 
engem Kontakt zu dem überstehenden Wasser befindet. Der Sauerstoffgehalt im überstehenden 
Wasser zeigte im Gegensatz zum Sulfat-Schwefel und Nitrat-Stickstoff eine negative Korrelation 
(r2=-0,969; Signifikanzniveau 0,01) zu einigen RC-V OTUs, zum Methanobacteriaceae OTU, zu 
dem C1.1b OTU ebenso wie zu den Methanosarcinales/Methanomicrobiales incertae sedis (Msmis) 
OTUs und zu drei von 17 Methanospirillaceae Klonen, der Klonbank des Haselbachs. Zum Chlorid 
korrelierte nur das Methanosaetaceae OTU 15 (r2=0,889, Signifikanzniveau 0,05), das überwiegend 
Sequenzen der Klonbank der Oder-Zollstation enthielt, und das Crenarchaea OTU 14 (r2=0.832). 
Diese beiden OTUs waren auch die einzigen, die eine Korrelation zum Gehalt an organischer Sub-
stanz aufwiesen (OTU 14: r2= -0,890; Signifikanzniveau 0,05; OTU 15: r2=-0,817; Signifikanzni-
veau 0,05). Die Parameter DIC und Eisen korrelierten zu drei Methanomicrobiaceae (Mm) OTUs: 
24, 35, 118, die 17 von 44 Mm Sequenzen beinhalteten, sowie zu den RC-V OTUs 130 und 148 
(DIC: r2=0,826; Signifikanzniveau 0,05; Fe: r2= -0,970/-0,948; Signifikanzniveau 0,05/keine Signi-
fikanz). Zusätzlich korrelierten zum DIC das Methanosaetaceae OTU 40 und zwei LDS OTUs (7, 
110) mit den gleichen Werten wie für die Mm OTUs gezeigt wurde. Die Korrelationsanalyse zu 
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Ammonium zeigte signifikante Korrelationen mit OTUs von überwiegend Sequenzen der Oder-
Zollstation, die den Msae (OTU 30, 15, 40), Msmis (OTU 8), Mm (OTU 24, 118) und den RC-V 
(OTU 106, 110, 130, 148) zugeordnet wurden.  
Diese Korrelationsanalysen mit den gemessenen Umweltfaktoren (chemisch-physikalische Parame-
ter) zeigten nicht für alle OTUs einen Zusammenhang. Taxa, für die keine Korrelation gefunden 
werden konnte, waren die Mehrheit der Vertreter der Methanospirillaceae, die meisten OTUs der 
Crenarchaea C1.3, die Hälfte der RC-V OTUs, die „Group III“ sowie die unidentifizierten Euryar-
chaea und Crenarchaea. 
Die hier festgestellten Beobachtungen wurden mit einer kanonischen Korrespondenzanalyse (Le-
gendre & Legendre 1998), durchgeführt unter Verwendung des Programms Past (Tabelle 3-6; [31]), 
verifiziert. Hierbei wurde der direkte Zusammenhang zwischen dem umweltfaktorabhängigen Auf-
treten eines OTUs im Bezug zur jeweiligen Probenahmestelle dargestellt, so dass ein spezifischer 
Einfluss eines Umweltfaktors auf die Zusammensetzung einer Lebensgemeinschaft an einer Stelle 
visualisiert werden kann. Hierin werden die Relationen zwischen den OTUs der Probenahmestelle 
E (Entnahmestelle) und dem Nitrat-Stickstoff (positiv) sowie zusätzlich mit dem DIC und Chlorid 
(beide negativ) ersichtlich. Außerdem ist die positive Korrelation des Sulfat-Schwefels zur archaea-
len Lebensgemeinschaft in Dornburg deutlich erkennbar. Auch der Zusammenhang zwischen dem 
Ammonium-Stickstoff sowie der organischen Substanz (negativ, siehe OTU 15) und den OTUs der 
Oder-Zollstation sowie die negative Korrelation zwischen dem Sauerstoff [mg/L] und den OTUs 
der Probenahmestelle des Haselbachs werden deutlich (Abbildung 4-36). 
 
 
Abbildung 4-36: Kanonische Korrespondenzanalyse (CCA) für die Archaea Klonbanken Ar109F/Ar915R.  
In Kreisen dargestellt sind die verwendeten Proben Anglerteich (A, 07.04.2009); Bogengraben (07.04.2009); Oder-
Zollstation (O, 13.10.2008); Haselbach (H, 16.10.2006); Entnahmestelle (E, 30.05.2005) und Dornburg (D, 22.05.2007). 
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Der strukturelle Vergleich der archaealen Lebensgemeinschaften in den generierten Klonbanken 
zeigte, dass sich die Klonbanken des Odertals (Anglerteich, Bogengraben, Oder-Zollstation) unter-
einander ähnlicher waren als zu den Klonbanken der anderen Stellen (Talsperre Saidenbach: Hasel-
bach, Entnahmestelle und Dornburg). Die Probenahmestellen des Odertals sind durch die jährlich 
geregelt auftretenden Flutungen des Auengebietes miteinander verbunden, sodass Mikroorganis-
men ausgetauscht werden können. Der geringere Gehalt an organischer Substanz im Sediment des 
Bogengrabens verglichen mit dem Anglerteich ist möglicherweise eine Folge der Form des Was-
serkörpers. Während der jährlichen Flutungen wird sedimentiertes organisches Material aus einem 
Graben (Bogengraben) einfacher ausgespült als aus einem Teich (Anglerteich), indem Seerosen das 
Abschwemmen von sedimentiertem Material verhindern können. Während der zweiten Jahreshälf-
te, in der keine Flutungen mit Ausnahme extremer Hochwasser auftreten, ähneln sich die Umwelt-
bedingungen des nahezu stehenden Gewässers des Bogengrabens und denen des Teiches Angler-
teich mehr als denen des Flusses (Probenahmestelle Oder-Zollstation). Die Klonbanken der 
Probenahmestellen Anglerteich und Bogengraben hatten ähnlich hohe Anteile der Vertreter der 
“Group III”, der “MC-Group” und der unidentifizierten Crenarchaea. Zusätzlich fehlten in beiden 
Klonbanken die Taxa C1.1a, C1.1b, Methanosarcinaceae und Methanobacteriales. Andererseits 
befinden sich auch die Probenahmestellen Haselbach und Entnahmestelle in unmittelbarer Nähe 
innerhalb der Talsperre, sodass auch hier ein Austausch von Vertretern der archaealen Gemein-
schaft gegeben sein könnte. Jedoch unterschieden sich die Umweltbedingungen an beiden Stellen 
zum Zeitpunkt der Probenahme deutlich. Das Sediment der Entnahmestelle enthielt im Gegensatz 
zum Sediment des Haselbachs mehr Nitrat und Sulfat. Außerdem muss berücksichtigt werden, dass 
die Entnahmestelle nach dem Ende der Frühjahrszirkulation beprobt wurde, als sich die Diatomeen 
nach ihrer Blüte absetzten. Demnach zeigten beide Talsperrenprobenahmestellen große Unterschie-
de in ihren Redox- und Nährstoffbedingungen, was möglicherweise ursächlich für die differente 
Zusammensetzung der archaealen Lebensgemeinschaft war. Wenngleich die kanonische Korres-
pondenzanalyse (Abbildung 4-36) eine negative Korrelation des Chlorids zur archaealen Lebens-
gemeinschaft an der Entnahmestelle aufwies, konnte dies anhand der SPSS Korrelationsanalyse 
nicht gezeigt werden. Auch waren die Chloridkonzentrationen im Porenwasser beider Talsperrenp-
roben gleich. Es bleibt zu klären, ob das ausschließliche Vorkommen der Methanospirillaceae ein 
Ergebnis zeitlicher Variation war oder ob sie während des ganzen Jahres im Sediment des Hasel-
bachs vorkommen. Nitrat korrelierte häufig positiv zu OTUs, die überwiegend an der Entnahmes-
telle gefunden wurden. Nur hier wurden Vertreter der Crenarchaea Gruppe C1.1a gefunden. Die 
Verbindung der Crenarchaea zum Nitrat könnte durch eine Beobachtung von Jetten et al. erklärt 
werden. Möglicherweise oxidieren diese Crenarchaea Ammonium zu Nitrit und Nitrat (Jetten 
2008).  
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Das Porenwasser im Sediment der Probenahmestelle Dornburg zeigte die höchste Sulfatkonzentra-
tion, was zu einer positiven Korrelation zu den nur an dieser Stelle nachgewiesenen OTUs der 
Gruppen MC, C1.3, LDS, DP oder RC-V führte. Die geringen Mengen methanogener Archaea, z.B. 
das Fehlen von Vertretern der Methanomicrobiales, im Sediment Dornburgs kann durch die Kon-
kurrenz zwischen sulfatreduzierenden Bakterien (SRB) und methanogenen Archaea erklärt werden. 
Es ist bekannt, dass methanogene Archaea mit SRB um Substrate wie z.B. Wasserstoff oder Acetat 
konkurrieren, wobei zumeist die SRB gewinnen (Sousa et al. 2009). Das könnte darauf hin deuten, 
dass das Vorhandensein eines Substrates für die Abundanz methanogener Archaea wichtiger ist als 
die Elektronenakzeptoren Nitrat und Sulfat, die von Liu und Whitman (2008) als entscheidend 
postuliert wurden (Liu & Whitman 2008). Diese Schlussfolgerung kann indirekt dadurch bestätigt 
werden, dass die Archaea, die zum Eisen negativ korrelierten (Eisenreduktion hemmt Methanoge-
nese und Sulfatreduktion, (van Bodegom & Scholten 2001)) auch eine positive Korrelation zum 
DIC aufwiesen.  
OTUs, die dem RC-V zugeordnet wurden, korrelierten mit verschiedenen gemessenen chemischen 
Parametern. Möglicherweise enthält diese Gruppe Vertreter, die fähig sind unter einem breiten 
Spektrum von Umweltbedingungen zu überleben und scheinen daher in verschiedene Stoffwech-
selprozesse involviert zu sein.  
Die Flussprobenahmestelle Oder-Zollstation besaß die größte Anzahl an Klonen, die den Metha-
nomicrobiaceae sowie den acetoklastischen Methanosaetaceae zugeordnet wurden bei der gleich-
zeitig geringsten Abundanz an RC-V Klonen. Möglicherweise hat die höchste Verschmutzung an 
dieser Stelle im Vergleich zu den anderen Probenahmestellen einen Einfluss auf die Lebensgemein-
schaft und geringe Diversität der Archaea. Auch könnte die geringste Eisenkonzentration und damit 
die geringste Hemmung der Methanogenese zu der größten Abundanz methanogener Archaea ge-
führt haben. 
Zusammenfassend kann festgestellt werden, dass die Diversität in allen untersuchten Probenahmes-
tellen hoch war. Der Vergleich verschiedener Habitate zeigte Ähnlichkeiten entsprechend der „alles 
ist überall“ Hypothese, aber die Dominanz und die Verteilung einzelner archaealer Gruppen in den 
Klonbibliotheken unterschied sich überwiegend signifikant. Die Analysen lassen vermuten, dass 
eine Vielzahl archaealer Taxa in der Lage ist, ein breites Spektrum von Umweltbedingungen zu 
tolerieren. Eine zeitliche Variabilität wurde mit der Klonierung und Sequenzierung des 
Ar109F/Ar915R Amplikons nicht untersucht. Auch wurde nur eine limitierte Anzahl von Umwelt-
faktoren untersucht, die die strukturelle Zusammensetzung der archaealen Lebensgemeinschaft 
beeinflussen könnten. Weitere Untersuchungen müssten folgen, um speziesspezifische Anforderun-
gen nachzuweisen. 
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4.3.2 Einfluss der Sedimenttiefe und der jährlichen Flutung auf die 
Zusammensetzung der archaealen Lebensgemeinschaft  
Die Sequenzierung von Klonen des Ar109F/Ar915R Amplikons ermöglichte die Identifizierung der 
Archaea Spezies in den untersuchten Proben eines Zeitpunktes. Die Umweltbedingungen variieren 
an den Probenahmestellen, wie im Kapitel 4.1 beschrieben wurde. Insbesondere in der Talsperre 
Saidenbach ist dies durch wechselnde Zirkulations- und Stagnationsphasen des Wasserkörpers zu 
beobachten gewesen. Auch variieren die Konzentrationen der für Archaea nach Liu und Whitman 
bedeutenden Elektronenakzeptoren Nitrat, Sulfat (Liu & Whitman 2008) als auch die von Archaea 
nutzbaren Substrate mit zunehmender Sedimenttiefe. Das Odertal unterliegt einer jährlich geregelt 
auftretenden Flutung. Inwiefern sich die strukturelle Zusammensetzung der Archaea in Abhängig-
keit von der Sedimenttiefe, der Flutung oder des Probenahmemonats ändert, sollte mit den Finger-
printmethoden T-RFLP und DGGE entsprechend den Angaben in den Kapiteln 3.2.5.7.2 und 
3.2.5.7.3 untersucht werden. Die Amplifikation der 16S rDNA mit dem bereits für die Klonierung 
eingesetzten Primerpaar Ar109F/Ar915R gelang für alle Proben in allen Sedimenthorizonten. Die 
für Süßwassersedimente bedeutenden methanogenen Archaea Ordnungen Methanosarcina-
les/Methanomicrobiales (Msm), Methanobacteriales (Mb) und Methanococcales (Mc) (Chan et al. 
2005) wurden mittels gruppenspezifischer Primer (vgl. Tabelle 3-1) amplifiziert. Nur Msm konnten 
in allen Proben amplifiziert werden. 
4.3.2.1 T-RFLP 
Für eine Auswertung der mit T-RFLP erzielten Fragmentlängen (T-RF’s) wurde eine Bibliothek 
charakteristischer T-RF’s durch die T-RFLP Analyse ausgewählter Archaea Klone aus den Archaea 
Klonbanken (vgl. Kap. 4.3.1) erstellt und mit veröffentlichten Fragmentlängen anderer Autoren 
(Chan et al. 2002; Juottonen et al. 2008; Krüger et al. 2005), die nur das Restriktionsenzym TaqI 
verwendeten, verglichen. Die um die ermittelten Fragmentlängen aus den Restriktionen mit den 
Enzymen HhaI und HaeIII erweiterten Angaben sind in Tabelle 4-20 zusammengefasst.  
 
Tabelle 4-20: Ermittelte Fragmentlängen nach der T-RFLP Analyse ausgewählter Ar109F/Ar915R Klone von 
Proben des Odertals und der Talsperre Saidenbach.  
Klon (Accession Nr.) Homologie  Ordnung Gattung Fragmentlänge [bp] 
HhaI HaeIII TaqI 
H_1 (GU257281) 100 % Methanosarcinales Methanothrix 531 22/23; 278 72; 281/283 
O1_7 (GU257171) 100 % Methanosarcinales Methanothrix 531 22/23;94; 278 72; 281/283 
H1_36 (GU257311) 100 % Methanosarcinales Methanosarcina 88; 530 22/23 182/183 
O1_38 (GU257197) 100 % Methanosarcinales Methanosarcina 88; 530 22/23 182/183 
O1_46 (GU257205) 94 % Methanomicrobiales Methanofollis 204; 527 381/382 388/389 
A1_22 (GU257076) 69 % Methanomicrobiales Methanofollis 110; 204 381/382 388/389 
H1_39 (GU257314) 100 % Methanobacteriales Methanobacterium 158 90 80; 84/85 
A1_4 (GU257059) 83 % RC-V  473 520 66 
Die ausgewählten Klone zeigten die angegebene Sequenzhomologie zu rdp’s Datenbankeinträgen der Gattungen Metha-
nothrix, Methanosarcina, Methanofollis, Methanobacterium und zum Rice Cluster V (RC-V). Die Größe der ermittelten 
Fragmentlängen nach T-RFLP Analyse sind fettgedruckt dargestellt. Die nicht fettgedruckten Zahlen repräsentieren 
potentielle Pseudo T-RF’s eines unvollständigen Restriktionsenzymverdaus. 
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Zu berücksichtigen sind in erster Linie die fettgedruckten Angaben. Die nicht fettgedruckten Anga-
ben repräsentieren wahrscheinlich sogenannte Pseudo T-RF’s, die aus einer unvollständigen Rest-
riktion resultieren können (Egert & Friedrich 2003). Für die Untersuchung der sedimenttiefen- und 
flutungsabhängigen Variabilität der archaealen Biozönose wurden jeweils die ersten und fünften 
Sedimenthorizonte von Anglerteich, Bogengraben und Oder-Zollstation der Probenahme Juli 2006 
(7/6) zur Flutungsprobenahme April 2009 (4/9) mittels T-RFLP verglichen. Basierend auf den er-
mittelten TaqI-Fragmentlängen, wurde ein Säulendiagramm erstellt (Abbildung 4-37), dass die 
relativen Anteile eines spezifisch identifizierten Peaks (vgl. Tabelle 4-20) zur gesamten Fluores-
zenzintensität angibt. Hierbei wurden nur Fragmentlängen zwischen 50 und 700 bp mit einer mi-
nimalen Fluoreszenzintensität von 2 % der maximalen Intensität berücksichtigt. Neben dem Säu-
lendiagramm ist in der gleichen Abbildung 4-37 eine Clusteranalyse dargestellt, die wie das 
Säulendiagramm auf der T-RFLP Analyse basiert, aber die Peakmuster aller Restriktionsenzyme 
berücksichtigt. Entsprechend den Ergebnissen der T-RFLP Analyse (Abbildung 4-37) ändert sich 
die archaeale Biozönose in Abhängigkeit von der Sedimenttiefe nicht so stark wie zwischen der 
Sommerprobe und der Flutungsprobe. Hierbei ähneln sich die Biozönosen der Proben Anglerteich 
und Bogengraben, die von Methanosaetaceae dominiert wurden in den untersuchten Monaten mehr 
als zur Oder-Zollstation, die im Sommer von Methanosarcinaceae und während der Flutung von 
Methanosaetaceae dominiert wurde. 
 
Abbildung 4-37: Einfluss der Sedimenttiefe (Sedimenthorizonte 1 und 5) und der Flutungsperiode (April 2009; 
4/9) auf die Zusammensetzung der archaealen Lebensgemeinschaft, ermittelt durch T-RFLP Analyse des Ampli-
kons Ar109F/Ar915R aus den Proben des Odertals Anglerteich (A), Bogengraben (B) und Oder-Zollstation (O). 
Das Säulendiagramm zeigt den relativen Anteil der mit dem Restriktionsenzym TaqI erhaltenen Fragmentlängen (T-RF’s) 
im Vergleich der Sedimenthorizonte eins und fünf der Sommerprobenahme Juli 2006 (7/6) zur Flutungsprobenahme April 
2009 (4/9). Die ermittelten T-RF’s repräsentieren Methanosarcinaceae (Msar: 182/183 bp), Methanosaetaceae (Msae: 
72 bp; 281/283 bp), Methanomicrobiales (Mm: 388/389 bp), Methanobacteriales (Mb: 84/85 bp) und Spezies des „Rice 
Cluster V“ (RC-V: 66 bp). Die Clusteranalyse basiert auf der T-RFLP der im Säulendiagramm dargestellten Proben und 
schließt die Ergebnisse der verwendeten Restriktionsenzyme HhaI und HaeIII ein. Maßstabsbalken: Ähnlichkeit der 
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Insgesamt stieg mit zunehmender Sedimenttiefe die Abundanz der Methanosaetaceae und der An-
teil der Vertreter der RC-V reduzierte sich. Die Clusteranalyse wiederholt die genannten Erkennt-
nisse. Nur die Probe 7/6 B1 scheint größere Ähnlichkeit zur Oder-Zollstation zu zeigen, vermutlich 
aufgrund des höheren Anteils Methanobacteriales. Methanobacteriales erreichten nach der T-RFLP 
Analyse 5 bis 15 %. Wenngleich die T-RFLP nur eine semiquantitative Aussage erlaubt, ist es frag-
lich, warum die Verwendung Mb-spezifischer Primer nicht zu Amplikons führte. Ein Datenbankab-
gleich der Mb Primer mit dem rdp Probe Match Programm (Suche Februar 2010; [25]) bestätigte die 
Vermutung, dass das Primerpaar mit weniger als 8 % zu wenige Methanobacteriales erfasst. Hinge-
gen wurden in den Klonbanken auch nur geringe Abundanzen dieser Gruppe ermittelt. Außerdem 
dominierten in den Archaea Klonbanken Vertreter der RC-V (Anglerteich und Bogengraben) bzw. 
Methanomicrobiaceae und Methanosaetaceae (Oder-Zollstation). Die geringe Abundanz der RC-V 
Vertreter kann mit der hohen Anzahl unbekannter bzw. nicht identifizierter Fragmentlängen erklärt 
werden, bei denen es sich um RC-V spezifische Fragmentlängen handeln könnte. Ein weiteres 
Problem der T-RFLP ist in einem möglichen unvollständigen Restriktionsenzymverdau zu sehen. 
Dieser führt zur Bildung sogenannter Pseudo T-RF’s, also positiver oder negativer Falschaussagen. 
Außerdem muss berücksichtigt werden, dass ein T-RF verschiedene Taxa repräsentieren kann, wie 
beispielsweise das T-RF 184 bp des archaealen TaqI Verdaus, das entweder das Taxon Methanosar-
cinaceae oder Crenarchaea C1.1c vertritt. Wenngleich die Crenarchaea C1.1c nur einen geringen 
Anteil in den Klonbanken ausmachten, sollte berücksichtigt werden, dass Crenarchaea mit der hier 
durchgeführten Auswertung der T-RFLP Daten nicht beachtet worden sind. Trotz des mangelnden 
Nachweises crenarchaealer Gruppen mit der T-RFLP Methode wird die Bedeutung der methanoge-
nen Archaea Methanosarcinales/Methanomicrobiales (Msm) deutlich. Die hohe Abundanz der Msm 
in den Proben des Odertals und Saidenbachs konnte bereits anhand der erstellten Archaea Klonbib-
liotheken festgestellt werden (vgl. Kap. 4.3.1). Aus diesem Grund sollte in den nachfolgenden Un-
tersuchungen die Variabilität der Msm genauer untersucht werden. 
4.3.2.2 DGGE 
T-RFLP Analysen der Msm Amplikons führten zu wenig aussagekräftigen Ergebnissen, so dass die 
weitere Differenzierung der Msm durch die Anwendung der DGGE Methode erfolgte. In einer 
ersten DGGE Analyse sollte wiederum eine sedimenttiefen- und probenahmestellenabhängige Un-
tersuchung der Variabilität der Msm Biozönose erfolgen. Hierfür wurden die Sedimenthorizonte 
eins bis fünf des Anglerteichs, Bogengrabens, Oder-Zollstation und Haselbachs vom Juli 2006 
untersucht. Das entsprechend analysierte DGGE Gel (Negativfoto unbearbeitet) ist in Abbildung 
4-38 dargestellt. Für eine bessere Vergleichbarkeit sind die Markerbanden mit Kleinbuchstaben 
markiert. Die mit D und einer Zahl markierten Banden (D1 bis D11; D: „depth“) stellen ausge-
schnittene Gelbanden dar. Die Sequenzen aller hier gezeigten ausgeschnittenen DGGE Gelbanden 
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wurden in der Datenbank GenBank [24] unter den Accession Nr. GU734570 bis GU734643 hinter-
legt. Die phylogenetischen Beziehungen dieser Gelbanden sind in Abbildung 4-41 und Abbildung 
A 3 gezeigt. Anhand dieses DGGE Geles fallen deutlich Unterschiede in der Zusammensetzung der 
archaealen Lebensgemeinschaft zwischen den Probenahmestellen des Odertals und dem Haselbach 
auf. Die Proben des Odertals enthalten mehr Banden über ein breiteres GC-Spektrum verteilt. Un-
terschiede zwischen den einzelnen Probenahmestellen des Odertals können außerdem festgestellt 
werden. Hingegen sind nur wenige Variabilitäten in Abhängigkeit von der Sedimenttiefe festzustel-
len. Nur für die Proben der Oder-Zollstation sind anhand weniger dünner Banden (zwei zusätzliche 
Banden zwischen D6 und D8) und für die Proben des Haselbachs anhand weniger zusätzlicher 
Banden (z.B. unterste Bande von H3) Varianzen des Bandenmusters erkennbar.  
 
Abbildung 4-38: DGGE Gelfoto (Negativ, unbearbeitet) zur Sedimenttiefenabhängigen Variabilität der Le-
bensgemeinschaft der Methanomicrobiales/Methanosarcinales (Msm355F/Msm1068R) der Proben des Odertals 
(Anglerteich, Bogengraben, Oder-Zollstation) und der Talsperre Saidenbach (Haselbach). 
Untersucht wurden die Sedimenthorizonte 1 bis 5 der Probenahme Juli 2006. M: Marker; D1 bis D11: ausgeschnittene 
Banden. Die phylogenetischen Beziehungen der Sequenzen der ausgeschnittenen Banden sind in den phylogenetischen 
Stammbäumen in Abbildung 4-41 und Abbildung A 3 dargestellt.  
 
Für eine Evaluation der sedimenttiefenabhängigen Variabilität der Msm Lebensgemeinschaft wurde 
das generierte DGGE Gel Bandenmuster für eine Clusteranalyse verwendet, in dem zusätzlich die 
Bandenmuster der Flutungsprobenahme April 2009 (4/9) integriert wurden (Abbildung 4-39). Da-
rin bilden sowohl die Proben der Sommerprobenahme als auch der Flutungsprobenahme ein sepa-
rates Cluster aus den Proben des Anglerteichs, des Bogengrabens und der Oder-Zollstation, das 
eine zeitliche Variabilität der Msm Lebensgemeinschaft vermuten lässt. Innerhalb beider Monats-
cluster zeigen wiederum die Biozönosen des Anglerteichs und des Bogengraben eine größere Ähn-
lichkeit als zur Oder-Zollstation. Die Proben des Haselbachs bilden ein Subcluster, das größere 
Homologie zu den Odertal Proben der Flutungsprobenahme zeigt. Die zu beobachtenden Änderun-
gen der Msm Struktur mit der Sedimenttiefe ist für die Proben der Oder-Zollstation und des Hasel-
bachs am größten. Die Unterschiede zwischen den untersuchten Sedimenthorizonten folgen insge-
samt keinem Trend, sondern scheinen eher zufällig zu sein oder methodische Ursachen z.B. leicht 
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abweichende Mengen aufgetragener DNA, zu haben. Damit stimmt das Ergebnis der DGGE Msm 
Analyse mit der T-RFLP Archaea Analyse überein. Im Kapitel der Archaea Klonbanken konnte ein 
 
Abbildung 4-39: Clusteranalyse zur 
sedimenttiefen- und flutungsabhängigen 
Variabilität der Methanosarcina-
les/Methanomicrobiales (Msm) Biozönose 
basierend auf einer Msm DGGE Analyse 
der Sedimenthorizonte 1 bis 5 der Probe-
nahmestellen des Odertals (Anglerteich: A 
– gestrichelte Linie; Bogengraben: B – 
schwarze Linie; Oder-Zollstation: O – 
weiße Linie) und der Talsperre Saiden-
bach (Haselbach: H). 
Es wurden Proben vom Juli 2006 (7/6) und 
der Flutungsprobenahme April 2009 (4/9) 
analysiert. Maßstabsbalken: Ähnlichkeit der 
Peakmuster. Bootstrapwerte von mindestens 
50 % sind an den Verzweigungen dargestellt. 
Zusammenhang zwischen den chemischen Parametern 
Ammonium, DIC, Eisen und Sauerstoffgehalt für die 
archaeale Lebensgemeinschaft in den Odertal Proben und 
Haselbach gezeigt werden. Die Konzentrationen dieser 
Parameter ändern sich mit zunehmender Sedimenttiefe 
(vgl. Kap. 4.1). Eine strukturelle Variabilität der Archaea 
und Msm Lebensgemeinschaft in Abhängigkeit von der 
Sedimenttiefe wurde daher erwartet. Da DNA basierte 
Analysemethoden keine Aussage über den Zustand der 
nachgewiesenen Erbgutträger erlauben, kann nicht er-
gründet werden, ob es sich bei den hier nachgewiesenen 
Archaea um lebende, tote, aktive oder inaktive Bakterien 
handelt. Andererseits legt eine deutliche Zunahme der 
Abundanz einer Gruppe die Vermutung nahe, dass diese 
Gruppe zu dem untersuchten Zeitpunkt eine stärkere Akti-
vität besitzt als andere Gruppen. Der Einfluss der Flutung 
auf die strukturelle Zusammensetzung der Archaea und 
Msm wurde umso deutlicher. Während der Flutung stehen 
die Probenahmestellen des Odertals durch das flutende 
Wasser in engem Kontakt miteinander, sodass Mikroorga-
nismen zwischen den verschiedenen Stellen ausgetauscht 
werden können. So würde sich eine größere Ähnlichkeit 
der Proben des Anglerteichs und Bogengrabens während 
der Flutung im Vergleich zum Sommer erklären. Die 
Fließrichtung des Wassers wird dabei vom Pegel der Oder 
oder künstlich durch ein Pumpwerk beeinflusst. Damit 
können Mikroorganismen in jede Richtung ausgetauscht  
werden. Dies könnte an dieser Stelle die Inversion der dominierenden Archaea Gruppe an der Oder-
Zollstation bei der T-RFLP Analyse erklären. Der Anstieg der Methanosaetaceae könnte aus einem 
Eintrag dieser Organismen aus dem Bogengraben resultieren oder einem Eintrag des flutenden 
allochthonen Materials bedeuten. 
Die ausgeschnittenen DGGE Gelbanden konnten nach Reamplifikation und erfolgreicher Sequen-
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les (D1 bis D6, D9, D11; Abbildung 4-41 A) zugeordnet werden. Der Sequenzvergleich der sich auf 
gleicher Position unterschiedlicher Spuren befindenden Banden D3 und D11 zeigten die gleiche 
phylogenetische Zugehörigkeit. Banden, die in allen drei Oder Proben vorkamen, waren die Ban-
den D3/D11, D4 (beide Methanomicrobiales) und D8, D10 (beide Methanosaetaceae). Die struktu-
rellen Unterschiede zwischen den Probenahmestellen ließen sich durch spezifische an einer Stelle 
vorkommende Banden nachweisen. Exemplarisch konnte nur eine für den Anglerteich spezifische 
Bande sequenziert werden: D1 zeigte Homologie zu Methanomicrobiales, genauer dem „Pond 
sediment clone MVS-3A-7“ (Accession Nr.: DQ676280) (Briée et al. 2007). 
4.3.3 Temporäre Variabilität der Lebensgemeinschaft der Archaea  
Die erwartete Abhängigkeit der Zusammensetzung der archaealen und Msm Lebensgemeinschaft 
von sich mit der Sedimenttiefe ändernden Konzentrationen an chemischen Parametern bestätigte 
sich kaum. Hingegen führt die Flutung zu einer Änderung der archaealen Population insbesondere 
in der Oder-Zollstation. Die Umweltfaktoren ändern sich darüber hinaus temporär. Besonders in 
der Talsperre Saidenbach (Haselbach) ändert sich die Substratzufuhr saisonal. Die oberste Sedi-
mentschicht unterliegt den wechselnden Bedingungen des Wasserkörpers und eignet sich daher für 
die Analyse saisonal variierender Umweltbedingungen. Die Untersuchung des temporären Einflus-
ses sich ändernder Umweltbedingungen wurde mittels T-RFLP für die Gesamtpopulation der 
Archaea und mittels DGGE für die Biozönose der Msm in den ersten Horizonten der Probenahmes-
tellen des Odertals und der Talsperre Saidenbach für den Zeitraum Juli 2006 bis April 2009 unter-
sucht. 
4.3.3.1 T-RFLP 
Die generierten T-RLP Peakmuster der untersuchten ersten Sedimenthorizonte der Proben des 
Odertals und Saidenbachs wurden für eine Clusteranalyse entsprechend den Angaben in Kap. 
3.2.7.2 verwendet und in Abbildung A 1 dargestellt. Darin sind für die Proben des Odertals keine 
saisonalen Relationen der archaealen Fragmentmuster erkennbar. Nur Zusammenhänge zu einem 
gesamten Jahr (2007 oder 2008) sind erkennbar. Im Gegensatz dazu zeigen die Proben des Hasel-
bachs eine klare Beziehung zu saisonalen Aspekten, in dem Proben gleicher Monate Homologie 
zueinander zeigen. Somit scheint ein saisonaler Zusammenhang im Haselbach zur Struktur der 
Gesamtpopulation der Archaea zu bestehen.  
4.3.3.2 DGGE 
Methanosarcinales/Methanomicrobiales (Msm) wurden im ersten Sedimenthorizont der Proben des 
Odertals und des Haselbachs des Untersuchungszeitraumes von Juli 2006 bis April 2009 untersucht 
(Abbildung 4-40). Spezifische DGGE Gelbanden wurden ausgeschnitten, reamplifiziert, sequen-
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ziert und in die phylogenetischen Stammbäume der Abbildung 4-41 integriert. Die meisten der 
ausgeschnittenen Banden zeigten Homologie zu Methanomicrobiales, wovon zwei Sequenzen 
(Banden H2, H12) zu den Methanospirillaceae zugeordnet werden konnten. Einige Banden zeigten 
Homologie zu den Methanosarcinales (Methanosaetaceae: 16, 17, 23, 53, H9, H11, H17, O13, O30; 
Methanosarcinaceae: O15, O28, O29). 
 
 
Abbildung 4-40: DGGE Gelfoto (Negativ, unbearbeitet) zur Untersuchung der zeitabhängigen Variabilität der 
Msm Biozönose im ersten Sedimenthorizont der Probenahmestellen des Odertals (Anglerteich, Bogengraben, 
Oder-Zollstation) und der Talsperre Saidenbach (Haselbach) im Beobachtungszeitraum Juli 2006 bis April 2009. 
M: Marker; 1…44, H1…H30, O2…O29 repräsentieren die ausgeschnittenen Banden. H: Haselbach; O: Oder-Zollstation. 
Die phylogenetischen Beziehungen der ausgeschnittenen Banden sind in Abbildung 4-41 und Abbildung A 3 dargestellt. 
 
Auf den ersten Blick scheinen die Bandenmuster temporär je Probenahmestelle nicht zu variieren 
(Abbildung 4-40). Anhand der An- und Abwesenheit schwacher Banden lassen sich temporäre 
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Variabilitäten feststellen, sodass spezifische Banden nur innerhalb einer Probe präsent und einige 
Banden nur in bestimmten Monaten nachweisbar waren. Es gibt keine Bande, die in allen unter-
suchten Proben jederzeit vorkam. Hingegen war die Bande bezeichnet als H17/O30/16 (zugeordnet 
zu Methanothrix thermophila (AB071701)(Kamagata et al. 1992) in den Proben des Odertals häu-
fig und manchmal in den Haselbach Proben präsent. Zusätzlich konnten Banden nachgewiesen 
werden, die charakteristisch für eine Probenahmeregion oder eine Probenahmestelle waren. So kam 
die Bande O4, 5, 35 (Homologie zum „Minerotrophic fen clone“ MHLsu47 10H) jederzeit in allen 
Proben des Odertals vor. Da das Bandenmuster des Haselbachs überwiegend von den Proben des 
Odertals verschieden war, können nahezu alle Banden des Haselbachs für diese Stelle als spezifisch 
beurteilt werden. Dies war beispielsweise anhand der nur hier nachgewiesenen Banden mit Homo-
logie zu Methanospirillaceae (Banden H2, H12; Methanospirillum hungatei (M60880); (Yang et al. 
1985)) nachweisbar, die nur im Juli und Oktober 2006 präsent waren. Methanospirillaceae machten 
in der generierten Klonbank des Haselbachs noch einen dominierenden Anteil der dort festgestell-
ten Lebensgemeinschaft aus. Wenngleich keine Quantifizierung der DGGE Gelbanden erfolgen 
konnte, ist es doch verwunderlich, dass hier Spezies der Methanomicrobiales (Banden H5 bis H7) 
und der Methanosaetaceae (Bande H9) deutlich stärker hervortraten. Dabei muss eine weitere Ein-
grenzung der detektierten methanogenen Archaea mit dem Primerpaar Msm355F/Msm1068R im 
Vergleich zum Primerpaar Ar109F/Ar915R in Betracht gezogen werden. Hinsichtlich der Metha-
nospirillaceae erfassen beide Primerpaare nahezu gleich viele Spezies (Ar109F/Ar915R: 123 Spe-
zies; Msm355F/Msm1068R: 97 Spezies; rdp Probe Match [25]; 1 Mismatch). Auch ist die Aussage-
kraft der reamplifizierten Sequenzen aufgrund geringer Länge und zum Teil geringer Qualität 
gegenüber der längeren Ar109F/Ar915R Sequenzen zu berücksichtigen. Innerhalb der Proben des 
Odertals sind anhand der DGGE Gele die Gemeinsamkeiten der Bandenmuster zwischen Angler-
teich und Bogengraben, durch u.a. eine größere Bandenzahl im Vergleich zur Oder-Zollstation 
auffällig. Dem Anglerteich und Bogengraben gemeinsame Banden waren beispielsweise 7, 37, 17, 
18, 19 (alle Methanomicrobiales). Untersucht werden sollte im Folgenden inwiefern spezifische 
Banden in Abhängigkeit von einem bestimmten Probenahmemonat auftreten. Die für eine Probe-
nahmestelle des Odertals spezifischen Banden können folgendermaßen zusammengefasst werden: 
Anglerteich Banden: 1, 2, 6, 8, 9, 21 (alle Methanomicrobiales); Bogengraben Banden: 33, 36, 38, 
39, 43 (alle Methanomicrobiales); Oder-Zollstation Banden: O6, O7, O10 (Methanomicrobiales); 
O13 (Methanosaetaceae); O15 (Methanosarcinaceae). Die hier genannten Banden kamen entweder 
zu allen untersuchten Zeitpunkten oder zufällig an einem bestimmten Datum vor, zeigten aber kei-
nen saisonalen oder monatlichen Zusammenhang. 




Abbildung 4-41: Phylogenetische Stammbäume, die die ausgeschnittenen DGGE Banden innerhalb der Me-
thanomicrobiales (A) und der Methanosarcinales (B) repräsentieren. 
Sequenzen der Tiefenabhängigen DGGE Analyse wurden mit „D“ („depth“) abgekürzt. Alle anderen Sequenzen ent-
stammen der zeitabhängigen DGGE Analyse entweder ohne Buchstabe vor einer Zahl (Anglerteich und Bogengraben); 
oder mit Buchstaben H (Haselbach) oder Buchstaben O (Oder-Zollstation). Bootstrap Werte über 50 % sind dargestellt. 
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Die sich temporär ändernde archaeale (T-RFLP) und Msm (DGGE) Lebensgemeinschaft wurde in 
Clusteranalysen genauer untersucht. Um den Zusammenhang zu ausgewählten Umweltfaktoren zu 
analysieren, wurden die gemessenen Konzentrationen chemisch-physikalischer Parameter des Po-
renwassers und überstehenden Wassers durch farbige Kästchen ersetzt dargestellt (Abbildung A 2). 
Die Cluster der archaealen T-RFLP Daten zeigten für die Proben des Odertals eine Subclusterbil-
dung entsprechend des Probenahmejahres. Die Cluster der Msm DGGE Daten zeigten weder einen 
saisonalen noch einen jährlichen Zusammenhang. Die archaeale und Msm Lebensgemeinschaft 
variiert folglich in den Proben des Nationalparks Unteres Odertal temporär in größeren Zeiträumen 
und nicht bedingt durch Jahreszeiten innerhalb eines Jahres. Insgesamt ist die archaeale und Msm 
Lebensgemeinschaft im zeitlichen Rahmen relativ konstant. Selbst die Flutungsereignisse scheinen 
nach den Clusteranalysen nicht mehr so gravierende Unterschiede zu erwirken wie es beim Ver-
gleich der Proben des Juli 2006 und des April 2009 noch diskutiert wurde. Die Variabilität, bedingt 
durch die Grundcharakteristiken der untersuchten Probenahmestellen, scheinen einen deutlich grö-
ßeren Einfluss zu haben. Dazu zählen der Gewässertyp, damit verbundene Fließeigenschaften und 
daraus resultierende Nährstoffeinträge.  
Gegensätzlich zeigte die Topologie der T-RFLP Haselbach Cluster eine Subclusterbildung, die 
entweder Proben der Zirkulationsperiode (10/6, 10/7, 6/7, 7/8, 4/7, und 4/8) oder der Stagnations-
periode (7/6, 7/7, und 6/8) enthält. Der Haselbach zeigte zu den Daten 6/7 und 7/8 trotz der Tatsa-
che, dass es sich um Sommermonate handelt, aufgrund der Gewässermorphologie (geringe Tiefe) 
physikalische Parameter einer Zirkulation. Somit variierte die Biozönose der Archaea im Sediment 
des Haselbachs nachweislich entsprechend der Umweltfaktoren, die sich durch Zirkulations- oder 
Stagnationsphasen des Gewässers ändern. Damit entspricht dieses Ergebnis dem Ergebnis der ka-
nonischen Korrespondenzanalyse der Klonbankdaten (Abbildung 4-36), die den zirkulationsabhän-
gigen Sauerstoffgehalt als entscheidend für die Archaea im Sediment des Haselbachs identifizierte. 
Die Clusterarchitektur des Msm DGGE Clusters zeigte ebenfalls eine Unterteilung in zwei Sub-
cluster. Darin zeigten zum Teil Proben gleicher Monate die höchste Homologie, die aber keine 
Subclusterung entsprechend der Zirkulationsphasen repräsentierten. Somit konnte kein saisonaler 
Zusammenhang zwischen der Variabilität der Msm im Haselbach oder zu gemessenen Umweltda-
ten ermittelt werden.  
Die im Haselbach vorliegende Gewässercharakteristik erklärt sowohl die stärkere Variabilität der 
archaealen und Msm Biozönose mit zunehmender Sedimenttiefe als auch saisonal durch die wech-
selnden Zirkulationsphasen. 
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4.3.4 Vergleich der verwendeten molekularbiologischen Methoden 
zur phylogenetischen Charakterisierung der Archaea 
4.3.4.1 Vergleichbarkeit der Ergebnisse aus der Sequenzierung der 
DGGE Banden und der Klonbibliotheken 
Um die mit dem Primerpaar Msm355F/Msm1068R erfassten Methanomicrobia-
les/Methanosarcinales mit den Ergebnissen dieser methanogenen Gruppe aus der Ar109F/Ar915R 
Klonbank zu vergleichen, wurde ein phylogenetischer Stammbaum erstellt, der Msm Sequenzen 
beider Experimente enthält (Abbildung A 3). Darin konnte festgestellt werden, dass die überwie-
gende Anzahl der Sequenzen, die mit der Klonbank identifiziert wurden, auch anhand der DGGE 
Msm Analyse gefunden wurden. Innerhalb der Methanomicrobiales bildete sich jeweils nur ein 
Cluster, das Sequenzen entweder nur der Archaea Klonbank oder nur der DGGE Msm Analyse 
(„Lake Soyang clone 1AF-1100 (AF056362)) enthielt. Wenngleich mit der DGGE Analyse nur 
wenige Methanosarcinales Sequenzen identifiziert wurden, waren sie in allen Subclustern der 
Klonbank vertreten. 
4.3.4.2 Vergleich der Ergebnisse zur Variabilität der Archaea aus T-
RFLP, DGGE und den Klonbanken 
Die relative Abundanz einzelner archaealer Taxa wurde mittels tiefenabhängiger T-RFLP Analyse 
in den Odertal Proben des Juli 2006 untersucht. Vertreter der Methanosarcinales waren darin in 
größerer Anzahl nachweisbar als Methanomicrobiales, wie es entsprechend der Studie über die 
tiefenabhängigen Verteilung archaealer Taxa von Chan et al. erwartet wurde (Chan et al. 2005). Aus 
den DGGE Analysen der Msm Lebensgemeinschaft wurden die meisten ausgeschnittenen Banden 
den Methanomicrobiales zugeordnet, was mit dem Ergebnis der Klonbanken und der Studie von 
Auguet et al. übereinstimmt (Auguet et al. 2010). Die Spezifität der verwendeten Primersets zur 
Amplifikation der Gesamtheit der Archaea und der Methanosarcinales/Methanomicrobiales ist gut, 
so dass die abweichenden Ergebnisse mit den methodischen Limitationen erklärt werden müssen. 
Die bereits diskutierte erhöhte Sensitivität der DGGE durch die Verwendung der Msm spezifischen 
Primer wirkte sich im Vergleich zu dem Ergebnis der Klonbanken nicht negativ aus. Die T-RFLP 
wird als sensitivere Methode gegenüber der DGGE diskutiert, vorausgesetzt die Restriktionsenzy-
me werden sinnvoll ausgewählt und die DGGE Methode wird nur eingesetzt, wenn die Anzahl der 
Spezies einer Lebensgemeinschaft limitiert ist (Nocker et al. 2007). Beide Voraussetzungen wurden 
hier eingehalten. Ein T-RF kann jedoch 15 oder mehr Spezies entsprechen (Marsh et al. 2000), 
sodass selbst die Verwendung von drei Restriktionsenzymen zu gering sein kann und nicht alle 
Gruppen im Vergleich zum Klonbankergebnis ermittelt wurden. Zusätzlich gilt für alle drei hier 
verwendeten Methoden der Fakt der bevorzugten Amplifikation einzelner Spezies, insbesondere 
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bei der Amplifikation der 16S rRNA aus Proben, die vielfältige PCR Inhibitoren (Huminstoffe, 
Eisen, Mangan, Polysaccharide) enthalten können, so dass die Darstellung der nativen Zusammen-
setzung einer Lebensgemeinschaft verschoben wird. Hinsichtlich der Reamplifikation der ausge-
schnittenen DGGE Banden, die mehrere Spezies repräsentieren können, ist die resultierende Se-
quenzqualität gering (Sekiguchi et al. 2001). Zusätzlich zu den nur kurzen Amplikons, die mit der 
DGGE analysiert werden können, ist die Sequenzinformation ausgeschnittener Banden für eine 
gute Klassifizierung zum Teil nicht ausreichend (Ovreas 2000).  
Wenngleich mit der Klonbank ein Zusammenhang zwischen einzelnen Umweltfaktoren und dem 
spezifischen Vorkommen einzelner OTUs gezeigt werden konnte, ließ sich dieser Nachweis wäh-
rend der Untersuchung der Variabilität der Biozönose der Archaea in Abhängigkeit von der Zeit 
oder der Sedimenttiefe nur für den Haselbach bestätigen. Für den Bogengraben konnte auch mit der 
Klonbank kein Zusammenhang gefunden werden. Die Archaea Population wird möglicherweise 
von einer Vielzahl weiterer Faktoren beeinflusst, die innerhalb dieser Arbeit nicht berücksichtigt 
wurden. Faktoren, wie die als Elektronenakzeptoren fungierenden organischen Substanzen (Acetat, 
Ethanol, Methylamine), Wasserstoff oder CO2 beeinflussen die Lebensgemeinschaft der Archaea 








Gewässersedimente stellen für den Stoffkreislauf ein wichtiges Ökosystem dar. Durch die Stoff-
wechselleistungen einer komplexen mikrobiellen Lebensgemeinschaft wird sowohl das Sediment 
selbst, sein Interstitialwasser, das überstehende Freiwasser als auch die Atmosphäre und die darin 
lebenden Mikro- und Makroorganismen beeinflusst. Die grundlegenden chemischen Prozesse im 
Sediment sind bereits gut untersucht. Auch sind die mikrobiellen Großgruppen im Sediment be-
kannt. Im Hinblick auf die Diversität der Mikroorganismen, insbesondere in Süßwassersedimenten, 
gibt es noch Forschungsbedarf.  
Das Auengebiet des Nationalparks „Unteres Odertal“ stellt durch seine jährlich kontrollierten Flu-
tungen ein interessantes und wegen seiner Vielfalt verschiedenartiger Gewässertypen einen idealen 
Ort zur Untersuchung mikrobieller Biozönosen in Gewässersedimenten dar. 
Ziel dieser Arbeit war es, eine erste Charakterisierung der mikrobiellen Biozönose in den Gewäs-
sersedimenten des Auennationalparks „Unteres Odertal“ durchzuführen und mit den Ergebnissen 
der Talsperre Saidenbach und der Elbaue bei Dornburg zu vergleichen. Hierfür kam ein breites 
Spektrum an Methoden zum Einsatz, das klassische mikrobiologische Methoden und molekularbio-
logische Techniken umfasste. Die Analysen sollten dabei über mehrere Jahre hinweg erfolgen, um 
die Variabilität der mikrobiellen Populationen in Abhängigkeit von sich ändernden Umweltparame-
tern zu erfassen.  
Die Charakterisierung der Umweltparameter erfolgte durch Messungen chemisch-physikalischer 
Parameter im Freiwasser, Sediment und seinem Interstitialwasser. Die untersuchten Probenahme-
stellen unterschieden sich in ihren chemischen Profilen. Damit waren Unterschiede in der mikro-
biellen Zusammensetzung dieser Probenahmestellen zu erwarten. 
Die Identifizierung und Quantifizierung der Prokaryoten mittels CARD FISH wies auf eine hohe 
Abundanz von Alpha- und Beta-Proteobakterien sowie Bacteroidetes, Planctomycetes, Verrucomic-
robia und Chloroflexi in den Proben des Odertals hin. Die Proben Dornburgs wurden von Plancto-
myceten und die Proben des Haselbachs von Alpha-Proteobakterien oder Verrucomicrobien domi-
niert. Obwohl die Hybridisierbarkeit der Proben gut war, wurde mit den angewendeten Sonden in 
der Summe weniger als 50 % der Gesamtzellzahl erfasst. 
Die Anwendung der ARISA Methode zeigte strukturelle Unterschiede zwischen den untersuchten 
Proben in Abhängigkeit von der Sedimenttiefe und dem Probenahmemonat. Die größte Ähnlichkeit 
besaßen die Biozönosen des Anglerteichs und des Bogengrabens. Ein Einfluss der Flutung auf die 
Zusammensetzung der mikrobiellen Biozönose konnte deutlich gezeigt werden. 
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Die Identifikation der Eubakterien in den Proben des Odertals durch die Erstellung von 16S rDNA 
Eubakterien Klonbanken ergab eine Dominanz der Beta-Proteobakterien und Bacteroidetes und 
wies auf die Bedeutung der Delta-Proteobakterien hin. Die eubakterielle Lebensgemeinschaft im 
Haselbach wurde von Alpha-Proteobakterien und Acidobakterien dominiert. Variabilitäten im Zu-
sammenhang mit dem Probenahmedatum und der Flutung des Odertals konnten gezeigt werden. 
Die größte eubakterielle Biodiversität wurde im Sediment der Oder-Zollstation (April 2007) ge-
schätzt.  
Die Anwendung der Pyrosequenzierung ergab eine hohe Biodiversität in allen Proben und bestätig-
te die Dominanz der Beta-Proteobakterien im Anglerteich. Im Bogengraben dominierten die Delta-
Proteobakterien knapp vor den Beta-Proteobakterien. In der Oder waren neben den Beta-
Proteobakterien die Bacteroidetes abundanter. Die genannten Taxa dominierten auch die Bibliothe-
ken der Talsperre Saidenbach. Die höchste Biodiversität wurde für die Bibliothek des Bogengra-
bens angegeben, dessen Lebensgemeinschaft die meisten Gemeinsamkeiten mit der Bibliothek des 
Anglerteichs aufwies. 
Sulfatreduzierende Bakterien (SRB) wurden durch die Sequenzierung von Klonbanken und die 
Anwendung der Fingerprintmethoden T-RFLP und DGGE charakterisiert. Die hohe Biodiversität 
der SRB konnte je nach erstellter Klonbank unterschiedlich gut beschrieben werden. Neben zahl-
reichen nicht identifizierbaren Vertretern waren Desulfobacterales und Clostridiales abundant. Die 
größte Diversität wurde wiederum in der Bibliothek des Bogengrabens nachgewiesen. Die Zusam-
mensetzung der SRB in den Klonbanken variierte in Abhängigkeit der Parameter gelöster reaktiver 
Phosphor (SRP), organische Substanz, DOC und Nitrat. Mit T-RFLP und DGGE konnte eine sedi-
menttiefenabhängige Variabilität der SRB festgestellt werden, die sich zwischen den Proben An-
glerteich und Bogengraben am meisten glich. Mit der DGGE erfolgte eine erste zeitabhängige Un-
tersuchung, die deutlich verschiedene Biozönosen zwischen der Talsperre Saidenbach und den 
Proben des Nationalparks „Unteres Odertal“ zeigte. Das enorm hohe Bandenspektrum erschwerte 
die Analyse der zeitlichen Variabilität. 
Die Nitrat-Stickstoffkonzentrationen waren in den Sedimenten mit zunehmender Tiefe unverändert 
niedrig, was sich in einer mit T-RFLP untersuchten niedrigen Diversität der Denitrifikanten wieder-
spiegelte, die nur wenige vertikale oder zeitliche Varianzen zeigten. 
Die Anwendung von Kultivierungsversuchen ermöglichte die Isolation und eine erste Charakteri-
sierung von Cyano- und Eisenbakterien. Insbesondere fädige Cyanobakterien der Gattungen Lepto-
lyngbya, Nostoc und Pseudanabaena wiesen ein interessantes Sekundärmetabolitspektrum auf. Die 
Untersuchung erster Extrakte (Firma Cyano Biotech) wies auf biologisch aktive Substanzen hin.  
Die Untersuchung hygienisch relevanter Mikroorganismen zeigte ein höheres Vorkommen 
coliformer Bakterien im Sediment der Oder-Zollstation als im Anglerteich oder Bogengraben.  
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Neben den Eubakterien wurde die Lebensgemeinschaft der Archaea durch Sequenzierung generier-
ter Klonbanken identifiziert sowie die vertikale und temporale Variabilität ihrer Struktur untersucht 
(T-RFLP, DGGE). Die für aquatische Sedimente vergleichsweise hohe archaeale Diversität unter-
schied sich enorm zwischen den Klonbibliotheken. Die höchste Diversität wurde in der Klonbank 
der Probe Dornburgs festgestellt, die neben Vertretern des „Rice Clusters V“ (RC-V) überwiegend 
aus Crenarchaea bestand. RC-V Archaea dominierten, bis auf die Oder-Zollstation, alle generierten 
Bibliotheken. Methanogene Archaea waren besonders abundant in der Bibliothek der Oder-
Zollstation (Methanomicrobiaceae, Methanosaetaceae) und des Haselbachs (Methanospirillaceae). 
Einflussnehmende Umweltfaktoren waren Sulfat (Dornburg), Nitrat (Entnahmestelle), DIC (An-
glerteich), Sauerstoff (Haselbach) und Ammonium (Oder-Zollstation). Die T-RFLP Analyse zeigte 
die methanogenen Archaea Methanosarcinales/Methanomicrobiales (Msm) als besonders abundant 
an. Eine erwartete tiefenabhängige Varianz konnte mit T-RFLP gezeigt werden. Die Unterschiede 
zwischen den Probenahmestellen waren jedoch deutlicher und zeigten anhand der DGGE Analyse 
ein breiteres Msm Bandenspektrum für den Anglerteich und Bogengraben im Vergleich zur Oder-
Zollstation und zum Haselbach. Die zeitabhängige Variabilität der Archaea und Msm konnte mit T-
RFLP und DGGE gezeigt werden. Der Einfluss der Flutung war im Vergleich zu allen anderen 
Probenahmedaten nicht so ausschlaggebend wie erwartet. 
Insgesamt zeigen die Ergebnisse eine hohe Biodiversität der Mikroorganismen im Nationalpark 
Unteres Odertal. Die Flutung hatte insbesondere auf die Eubakterien einen großen Einfluss. Zeitli-
che Variabilität der Zusammensetzung der Lebensgemeinschaften der Prokaryoten lässt sich im 
Odertal nicht mit einer Jahreszeit in Zusammenhang bringen. Hingegen sind die mikrobiellen Bio-
zönosen im Haselbach nachweislich von den wechselnden Zirkulationsphasen beeinflusst. 
Die hier verwendeten Methoden sind zur Charakterisierung mikrobieller Biozönosen in der Um-
weltmikrobiologie weit verbreitet. Die Anwendung der neuen Pyrosequenzierungsmethode ermög-
lichte trotz enormer Anzahl analysierter Sequenzen keine vollständige Erfassung der hohen Biodi-
versität, aber durch das Fehlen des Klonierungsschrittes wurde eine Fehlerursache in der 
Darstellung der realen Biozönose ausgeschlossen. Unstimmigkeiten in den Ergebnissen der ver-
schiedenen Experimente beruhen meist auf methodischen Limitationen. Die DNA Isolationsmetho-
de, die Vorauswahl von Primern, die bevorzugte Amplifikation, die allen PCR-basierten Methoden 
zu Grunde liegen, verschieben die reale Darstellung der Struktur einer Biozönose. Die fehlende 
Aussagekraft über die Aktivität der Mikroorganismen durch DNA basierte Analysen kann durch die 
Beobachtung der zeitlichen Änderungen ihrer Abundanz reduziert werden. Erste einflussnehmende 
Umweltparameter konnten ermittelt werden. Zusätzliche Analysen weiterer Elektronenakzeptoren 
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Tabelle A 1: Wassergehalt (% FM) im Sediment aller Probenahmestellen im Untersuchungszeitraum Juli 2006 
(07-06) bis April 2009 (04-09).  
 
 
Tabelle A 2: Gehalt an Organischer Substanz (% TM) im Sediment aller Probenahmestellen im Untersu-






07 - 06 10 - 06 04 - 07 05 - 07 06 - 07 07 - 07 09 - 07 10 - 07 12 - 07 02 - 08 03 - 08 04  - 08 05 - 08 06 - 08 07 - 08 10 - 08 04-09
Horizont
cm % FM % FM % FM % FM % FM % FM % FM % FM % FM % FM % FM % FM % FM % FM % FM % FM % FM
Anglerteich ÜW
A 0 - 1 87,62 92,00 90,82 76,17 89,88 92,47 92,25 76,12 92,26
A 1 - 2 78,82 90,12 89,62 72,15 88,03 90,58 89,69 69,46 91,01
A 2 - 3 79,72 88,96 88,58 74,60 86,02 90,14 88,94 68,09 90,49
A 3 - 4 79,40 89,22 86,24 72,43 86,12 89,68 88,38 65,82 90,17
A 4 - 5 79,09 89,18 89,07 70,07 85,64 89,08 88,11 63,97 89,55
Bogengraben ÜW
B 0 - 1 87,22 86,58 64,49 87,26 93,04 83,74 82,36 88,38 86,33 76,69
B 1 - 2 73,13 83,30 53,07 86,11 90,29 83,40 76,18 79,64 81,69 73,21
B 2 - 3 69,86 79,82 63,45 79,79 88,23 86,53 75,91 79,82 78,69 73,42
B 3 - 4 72,44 78,08 77,96 76,42 85,71 86,74 81,60 76,92 77,52 75,86
B 4 - 5 77,39 77,19 62,71 67,48 82,17 84,59 82,37 77,65 78,59 76,96
Zollstation ÜW
O 0 - 1 64,32 60,39 70,07 89,66 85,86 81,86 71,49 86,35 87,17 70,95
O 1 - 2 60,80 47,62 65,09 86,84 83,06 82,22 62,25 82,94 84,68 78,34
O 2 - 3 62,58 47,70 71,07 86,75 82,18 80,65 71,01 82,70 84,14 73,52
O 3 - 4 61,15 48,81 69,99 86,53 82,03 81,64 79,38 80,77 83,97 80,22
O 4 - 5 52,92 47,31 66,21 86,25 83,68 80,92 81,02 80,43 83,52 77,50
Haselbach 1 ÜW
H 0-0,5 94,86 96,85 93,27 94,83 93,30 93,16 94,34 93,21 89,37 93,08 96,36 93,95
H 0,5-1,5 90,93 94,73 89,09 89,83 89,87 90,73 90,26 90,43 85,79 89,55 90,63 89,57
H 1,5 - 3 87,21 92,75 87,37 87,40 86,62 89,43 87,79 86,44 83,66 87,54 88,41 88,11
H 3 - 5 85,38 87,50 85,42 87,27 85,08 85,56 89,95 87,61 84,22 85,84 86,16 86,26
H >5/8-10 79,22 85,59 84,57 77,25 82,90 78,89 77,29 81,49 84,32 81,59 80,82 79,77
Dornburg ÜW
D 0 - 1 71,366 87,91
D 1 - 2 66,509 84,30
D 2 - 3 64,204 82,57
D 3 - 4 11,535 81,07
D 4 - 5 14,813 80,50
Probenahme
stelle
07 - 06 10 - 06 04 - 07 05 - 07 06 - 07 07 - 07 09 - 07 10 - 07 12 - 07 02 - 08 03 - 08 04  - 08 05 - 08 06 - 08 07 - 08 10 - 08 04 - 09
Horizont
cm % TM % TM % TM % TM % TM % TM % TM % TM % TM % TM % TM % TM % TM % TM % TM % TM % TM
Anglerteich ÜW
A 0 - 1 15,12 24,97 27,03 13,68 22,38 26,16 26,38 10,84 27,90
A 1 - 2 13,52 25,91 26,29 11,87 24,49 25,75 25,82 9,50 27,83
A 2 - 3 15,99 25,62 26,10 12,23 22,74 25,83 25,35 9,85 27,74
A 3 - 4 14,73 25,24 25,24 13,36 24,72 25,61 25,44 9,64 27,57
A 4 - 5 15,38 25,34 26,65 11,14 23,73 25,27 25,15 8,95 27,08
Bogengraben ÜW
B 0 - 1 13,47 15,76 5,30 15,77 20,10 15,94 12,11 18,21 16,16 12,71
B 1 - 2 10,31 16,31 3,87 17,37 18,70 17,87 10,36 11,46 13,42 10,63
B 2 - 3 10,09 16,96 7,25 14,73 17,30 22,01 11,47 16,35 12,27 11,81
B 3 - 4 12,65 18,93 16,51 11,41 16,93 23,15 18,16 14,37 11,81 14,23
B 4 - 5 16,9 19,42 8,41 8,21 14,56 23,30 19,16 14,10 14,28 15,41
Zollstation ÜW
O 0 - 1 15,76 6,26 7,50 17,85 14,81 14,74 6,82 14,29 14,58 8,25
O 1 - 2 12,46 5,42 7,00 18,76 14,66 14,94 5,67 14,16 15,42 12,24
O 2 - 3 14,14 6,18 11,40 19,59 14,39 13,72 8,51 14,28 15,60 10,25
O 3 - 4 13,34 7,52 9,70 20,16 15,13 14,88 14,69 13,33 16,28 14,95
O 4 - 5 6,997 5,24 8,10 20,28 16,69 14,68 15,10 13,28 16,02 12,96
Haselbach 1 ÜW
H 0-0,5 18,43 22,70 18,06 19,09 19,24 17,80 19,53 18,26 17,96 17,77 18,87 19,11
H 0,5-1,5 16,66 22,29 16,00 15,67 16,94 16,61 16,45 16,37 16,33 16,96 17,18 17,50
H 1,5 - 3 14,57 17,93 16,01 15,43 15,59 17,20 15,43 14,98 15,19 15,47 15,77 16,54
H 3 - 5 8,456 14,67 14,80 15,80 15,63 14,32 15,68 15,01 15,15 14,79 14,76 15,99
H >5/8-10 15,33 14,94 14,97 12,63 15,63 13,68 8,78 14,09 12,91 13,75 13,35 13,78
Dornburg ÜW
D 0 - 1 29,62 13,50
D 1 - 2 28,62 12,59
D 2 - 3 26,05 11,90
D 3 - 4 8,49 11,18






Tabelle A 3: Konzentration an gelöstem anorganischem Kohlenstoff (DIC, mg/L) im überstehenden Wasser 




Tabelle A 4: Konzentration an gelöstem organischem Kohlenstoff (DOC, mg/L) im überstehenden Wasser und 
Interstitialwasser aller Probenahmestellen im Untersuchungszeitraum Juli 2006 (07-06) bis April 2009 (04-09). 
07 - 06 10 - 06 04 - 07 05 - 07 06 - 07 07 - 07 09 - 07 10 - 07 12 - 07 02 - 08 03 - 08 04  - 08 05 - 08 06 - 08 07 - 08 10 - 08 04-09
Horizont
mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L
Anglerteich ÜW 31,38 32,60 31,79 44,73 17,94 41,47 46,88 25,48
A 0 - 1 39,39 43,50 47,14 55,56 49,65 52,33 53,79 34,92
A 1 - 2 40,61 56,76 58,76 56,98 64,00 60,86 37,45
A 2 - 3 47,54 61,87 50,78 62,27 61,66 64,40 65,46 37,17
A 3 - 4 53 65,42 63,17 65,57 60,04 74,40 68,37 42,08
A 4 - 5 44,09 76,34 60,41 59,75 66,58 81,22 56,98 43,32
Bogengraben ÜW 36,16 30,13 33,21 43,99 25,20 37,19 26,04 39,36 20,23
B 0 - 1 43,28 32,69 42,32 54,52 33,64 36,31 42,05 50,34 30,39
B 1 - 2 45,28 46,88 46,70 62,35 33,30 57,62 47,89 65,98 36,59
B 2 - 3 46,99 36,15 46,38 67,47 49,07 54,46 68,30 38,31
B 3 - 4 49,68 54,94 55,40 71,76 48,49 55,96 54,31 73,10 30,88
B 4 - 5 49,89 68,82 55,02 72,54 49,14 63,46 58,93 75,92 45,83
Zollstation ÜW 17,18 25,86 19,43 31,93 26,22 26,81 24,32 27,04 21,02
O 0 - 1 54,27 64,14 44,18 60,28 62,69 61,94 38,83
O 1 - 2 65,58 75,97 70,93 77,44 80,03 80,41 47,93
O 2 - 3 60,03 90,55 82,55 90,59 83,61 86,68 56,64
O 3 - 4 24,46 53,51 97,87 90,18 102,79 100,18 92,49 86,47
O 4 - 5 58,58 59,77 111,12 101,25 111,09 99,90 106,29 108,16
Haselbach 1 ÜW 6,88 20,53 7,47 9,78 11,75 11,85 7,85 6,41 6,05 6,55 10,33 10,40
H 0-0,5 14,22 16,81 16,61 17,34 7,74 9,18
H 0,5-1,5 15,67 23,40 20,06 19,67 17,64 18,86 21,71 15,44 9,50 17,29 19,48 18,99
H 1,5 - 3 21,45 25,32 23,64 26,11 21,90 28,08 21,32 11,76 22,92 25,92 23,12
H 3 - 5 27,10 25,74 29,49 26,67 35,42 26,80 18,20 24,69 27,50 27,06
H >5/8-10
Dornburg ÜW 26,13 29,89
D 0 - 1 32,28 42,32
D 1 - 2 38,68
D 2 - 3 28,65 39,39
D 3 - 4 37,28
D 4 - 5 21,50 40,60
Probenahme-
stelle
07 - 06 10 - 06 04 - 07 05 - 07 06 - 07 07 - 07 09 - 07 10 - 07 12 - 07 02 - 08 03 - 08 04  - 08 05 - 08 06 - 08 07 - 08 10 - 08 4 - 09
Horizont
mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L
Anglerteich ÜW 12,69 12,24 17,68 16,69 18,54 20,03 18,10 15,46 11,03
A 0 - 1 15,87 22,25 27,56 22,47 22,14 27,50 22,94 20,71 20,48
A 1 - 2 19,23 46,75 24,76 23,67 29,99 26,27 25,97 25,33
A 2 - 3 17 24,06 30,83 25,16 21,08 34,43 26,09 24,88 21,93
A 3 - 4 17,01 27,98 27,84 25,58 22,57 26,96 28,66 20,53 21,24
A 4 - 5 17,55 28,05 25,50 24,24 20,90 24,81 29,57 22,64 18,97
Bogengraben ÜW 16,6 12,71 20 17,39 16,68 16,22 13,41 17,37 14,53 14,88 9,16
B 0 - 1 20,6 20,15 16,31 25,53 19,42 14,30 20,74 17,15 17,20 14,14
B 1 - 2 22,07 27,03 16,06 28,10 21,85 19,58 25,91 18,88 19,04 19,14
B 2 - 3 22,73 27,35 18,40 28,94 23,53 20,14 24,32 22,98 16,23
B 3 - 4 21,72 29,24 16,61 31,60 26,50 21,81 26,72 23,19 26,07 13,44
B 4 - 5 20,53 47,96 20,05 24,62 27,50 24,46 28,38 27,23 29,87 18,34
Zollstation ÜW 9,139 11,05 11,75 10,04 10,27 10,62 14,11 12,06 8,23 9,70
O 0 - 1 20,50 49,16 26,59 26,78 31,43 31,47 21,59 15,23
O 1 - 2 102,76 31,94 29,77 37,00 45,63 26,99 21,86
O 2 - 3 132,02 32,11 28,46 33,35 68,73 34,15 21,85
O 3 - 4 68,22 137,76 31,07 27,99 37,02 43,17 35,60 41,39
O 4 - 5 58,58 187,46 34,61 30,35 39,12 35,92 38,87 25,66
Haselbach 1 ÜW 8,70 28,55 7,06 6,89 6,52 9,70 7,32 7,23 8,09 6,18 11,54 8,57
H 0-0,5 22,00 28,53 20,98 24,89 10,48 16,11
H 0,5-1,5 25,89 32,36 31,00 35,13 26,22 28,01 29,83 17,10 15,03 30,71 40,35 32,20
H 1,5 - 3 23,30 30,78 39,53 40,41 32,31 28,57 28,00 18,58 25,59 39,63 38,81
H 3 - 5 23,27 29,13 38,39 30,73 27,72 30,34 19,46 27,61 36,55 34,90
H >5/8-10
Dornburg ÜW 11,46 13,326
D 0 - 1 19,096
D 1 - 2 18,171
D 2 - 3 13,924
D 3 - 4 13,03







Tabelle A 5: Ammonium-Stickstoffkonzentration (mg/L) im überstehenden Wasser und Interstitialwasser aller 
Probenahmestellen im Untersuchungszeitraum Juli 2006 (07-06) bis April 2009 (04-09). 
 
 
Tabelle A 6: Chloridkonzentration (mg/L) im überstehenden Wasser und Interstitialwasser aller Probenahmes-
tellen im Untersuchungszeitraum Juli 2006 (07-06) bis April 2009 (04-09). 
07 - 06 10 - 06 04 - 07 05 - 07 06 - 07 07 - 07 09 - 07 10 - 07 12 - 07 02 - 08 03 - 08 04  - 08 05 - 08 06 - 08 07 - 08 10 - 08 04 - 09
Horizont
cm mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L
Anglerteich ÜW 0,51 0,72 1,10 0,62 0,98 0,66 0,49 1,66 0,63
A 0 - 1 3,785 3,77 4,89 3,29 2,75 2,53 3,37 3,62 2,80
A 1 - 2 6,16 6,44 7,82 5,84 3,91 3,82 5,26 5,39 3,63
A 2 - 3 7,76 9,25 9,90 10,11 5,21 5,13 6,82 6,67 3,93
A 3 - 4 11,58 12,65 12,10 11,17 6,30 5,47 8,11 7,57 4,11
A 4 - 5 14,05 16,15 13,79 13,93 7,24 5,95 9,27 8,26 4,43
Bogengraben ÜW 1,795 0,94 0,56 0,64 1,37 0,72 0,80 0,58 3,68 0,11
B 0 - 1 12,43 9,66 4,36 8,31 2,88 6,96 3,77 5,73 10,45 4,75
B 1 - 2 18 14,18 7,29 13,85 5,48 9,66 5,71 8,53 13,38 7,60
B 2 - 3 21,31 16,71 9,92 17,73 7,24 12,74 7,75 10,82 15,58 9,12
B 3 - 4 23,38 19,53 12,67 20,43 9,02 13,89 9,15 12,21 16,03 10,51
B 4 - 5 25,38 21,12 16,87 22,18 10,84 16,31 10,21 13,02 17,50 11,94
Zollstation ÜW 0,115 0,17 10,33 0,60 1,12 0,81 0,56 1,74 3,80 0,49
O 0 - 1 4,435 0,78 21,30 13,07 6,00 11,38 2,48 12,95 14,23 8,75
O 1 - 2 8,6 1,47 44,92 22,72 8,78 19,81 17,96 19,87 15,04 24,28
O 2 - 3 8,14 1,83 64,68 29,40 10,73 25,25 24,54 28,04 15,82 31,64
O 3 - 4 13,73 2,36 66,81 35,19 12,54 30,05 34,21 31,77 16,09 45,82
O 4 - 5 27,49 73,70 40,29 15,28 32,59 40,50 39,53 16,75 56,27
Haselbach 1 ÜW 0,02 0,39 0,01 0,17 2,32 2,50 0,83 0,70 0,83 0,57 0,95 1,12
H 0-0,5 0,09 0,87 0,26 0,43 6,36 6,43 3,71 0,58 0,55 1,55 2,18 2,59
H 0,5-1,5 0,21 2,05 0,68 0,47 10,15 9,25 6,10 3,27 0,77 2,89 3,42 3,42
H 1,5 - 3 1,56 2,35 2,04 1,54 11,70 11,06 8,24 5,11 1,18 4,37 4,42 4,38
H 3 - 5 2,40 2,72 2,90 2,52 13,39 12,13 9,95 7,15 3,51 6,23 5,43 4,87
H >5/8-10
Dornburg ÜW 0,1269 0,89
D 0 - 1 0,8077 1,56
D 1 - 2 1,1135 2,06
D 2 - 3 1,2808 1,94
D 3 - 4 1,35 1,85
D 4 - 5 1,3846 1,58
Probenahme-
stelle
07 - 06 10 - 06 04 - 07 05 - 07 06 - 07 07 - 07 09 - 07 10 - 07 12 - 07 02 - 08 03 - 08 04  - 08 05 - 08 06 - 08 07 - 08 10 - 08 04 - 09
Horizont
mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L
Anglerteich ÜW 91,81 122,27 89,92 112,31 113,07 95,78 81,26 90,67 80,33
A 0 - 1 90,88 115,95 93,40 110,33 114,57 97,12 85,49 105,04 63,43
A 1 - 2 87,94 113,81 91,65 108,03 112,54 97,26 83,86 97,35 90,53
A 2 - 3 93,56 111,46 95,44 109,73 111,36 94,41 83,62 96,13
A 3 - 4 92,19 108,67 96,63 108,65 109,63 95,04 84,06 95,54 94,32
A 4 - 5 85,57 108,02 96,53 108,04 108,62 93,60 83,15 94,60
Bogengraben ÜW 104,99 165,39 96,14 104,05 109,77 83,20 90,68 162,02 123,56 75,39
B 0 - 1 106,37 151,18 97,87 106,67 109,60 91,68 86,16 151,12 121,33 90,13
B 1 - 2 106,30 141,55 98,30 107,79 109,43 97,59 86,49 134,95 120,43 91,47
B 2 - 3 102,29 135,27 93,55 108,48 106,51 96,93 88,45 121,36 119,29 92,48
B 3 - 4 108,74 128,58 94,81 108,77 106,90 101,05 89,62 115,50 118,36 93,71
B 4 - 5 105,72 123,08 95,22 108,24 105,43 100,93 89,51 109,56 116,34 94,98
Zollstation ÜW 110,27 157,37 85,69 140,98 119,52 82,11 213,46 120,44 82,55
O 0 - 1 157,48 90,59 149,68 127,59 85,83 210,29 131,69 86,71
O 1 - 2 108,73 158,42 97,03 161,09 118,58 88,34 208,78 135,22 92,74
O 2 - 3 114,53 159,44 95,61 153,31 134,42 90,64 204,06 137,96 89,16
O 3 - 4 115,63 155,45 95,63 152,43 134,01 96,14 196,50 141,78 91,03
O 4 - 5 117,26 98,84 150,17 125,15 95,59 187,76 143,76 93,95
Haselbach 1 ÜW 19,38 28,52 18,60 18,27 19,01 19,56 14,28 14,46 17,31 14,27 15,19 16,66
H 0-0,5 19,07 20,59 18,82 19,17 20,39 22,65 15,81 16,46 14,93 15,48 15,26
H 0,5-1,5 20,45 20,77 18,69 19,54 20,73 21,49 16,28 15,38 16,38 16,44 15,77 15,36
H 1,5 - 3 19,47 20,09 18,86 20,39 21,45 20,26 17,66 15,79 16,10 15,80 15,77 14,92
H 3 - 5 20,53 20,16 20,18 20,96 20,85 21,55 18,05 16,51 15,34 16,28 15,74 14,94
H >5/8-10 20,46 21,20 18,39 14,17 17,28 15,44 15,83
Dornburg ÜW 61,60 65,04
D 0 - 1 66,08 62,73
D 1 - 2 69,17 65,35
D 2 - 3 58,91 65,34
D 3 - 4 57,05 66,30






Tabelle A 7: Konzentration von Gesamtphosphat (mg/gTM) im Sediment aller Probenahmestellen im Untersu-
chungszeitraum Juli 2006 (07-06) bis April 2009 (04-09). 
 
 
Tabelle A 8: Gehalt des gelösten reaktiven Phosphors (Orthophosphat) (SRP, mg/L) im überstehenden Wasser 
und Interstitialwasser aller Probenahmestellen im Untersuchungszeitraum Juli 2006 (07-06) bis April 2009 (04-
09). 
07 - 06 10 - 06 04 - 07 05 - 07 06 - 07 07 - 07 09 - 07 10 - 07 12 - 07 02 - 08 03 - 08 04  - 08 05 - 08 06 - 08 07 - 08 10 - 08 04 - 09
Horizont
mg/gTM mg/gTM mg/gTM mg/gTM mg/gTM mg/gTM mg/gTM mg/gTM mg/gTM mg/gTM mg/gTM mg/gTM mg/gTM mg/gTM mg/gTM mg/gTM mg/gTM
Anglerteich ÜW
A 0 - 1 1,063 2,42 2,58 1,16 2,39 2,47 2,69 1,07 2,96
A 1 - 2 0,954 2,26 2,35 0,96 1,97 2,71 2,49 1,09 2,93
A 2 - 3 1,047 2,34 2,06 0,93 1,87 3,00 2,61 1,15 2,87
A 3 - 4 1,069 2,33 2,32 1,17 1,98 2,91 2,40 0,91 2,51
A 4 - 5 1,311 2,38 2,26 1,05 1,92 2,58 2,60 0,90 2,46
Bogengraben ÜW
B 0 - 1 3,008 2,85 2,97 3,32 3,34 2,10 2,02 3,14 2,25 2,75
B 1 - 2 2,419 2,76 3,12 3,39 2,83 2,05 1,81 1,98 2,43 2,41
B 2 - 3 2,375 2,60 1,90 2,98 3,38 1,51 1,75 1,77 2,26 2,35
B 3 - 4 2,36 2,69 2,00 2,31 3,08 1,73 2,43 2,66 2,12 2,46
B 4 - 5 3,159 3,01 2,23 1,53 3,19 3,08 3,05 2,39 2,23 3,07
Zollstation ÜW
O 0 - 1 2,129 1,63 1,05 2,43 2,66 2,31 1,00 1,83 2,50 1,35
O 1 - 2 2,275 1,25 1,53 2,54 2,72 2,29 0,95 1,72 2,45 2,05
O 2 - 3 2,051 0,77 1,63 2,60 2,75 2,05 1,26 1,95 2,53 2,27
O 3 - 4 2,834 1,15 2,06 2,72 2,55 2,29 1,85 1,76 2,47 1,84
O 4 - 5 1,232 0,77 1,63 2,91 2,63 2,49 2,22 1,62 2,54 2,18
Haselbach 1 ÜW
H 0-0,5 1,534 1,48 0,18 0,33 2,15 1,97 2,37 2,00 1,30 1,86 1,86 1,93
H 0,5-1,5 1,542 1,82 0,13 0,15 1,94 2,00 1,91 1,65 1,32 1,77 2,26 2,02
H 1,5 - 3 1,386 1,42 0,23 0,39 1,90 2,13 1,81 1,73 1,20 1,58 1,65 1,66
H 3 - 5 1,681 1,56 0,84 0,52 2,01 1,86 1,88 1,76 1,44 1,70 1,85 1,67
H >5/8-10 1,28 1,81 2,16 1,88 2,32 1,54
Dornburg ÜW
D 0 - 1 0,4688 1,98
D 1 - 2 0,2993 1,54
D 2 - 3 0,4338 1,10
D 3 - 4 0,2923 0,94
D 4 - 5 0,2514 0,73
Probenahme-
stelle
07 - 06 10 - 06 04 - 07 05 - 07 06 - 07 07 - 07 09 - 07 10 - 07 12 - 07 02 - 08 03 - 08 04  - 08 05 - 08 06 - 08 07 - 08 10 - 08 04 - 09
Horizont
mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L
Anglerteich ÜW 0,188 1,401 0,078 0,070 0,125 0,166 0,328 0,013 0,017
A 0 - 1 0,543 0,255 0,118 0,841 0,473 0,688 1,279 0,073 0,196
A 1 - 2 0,102 0,352 1,125 0,984 0,746 0,177 1,534 0,208 0,656
A 2 - 3 0,112 0,646 0,112 0,153 0,186 0,277 1,234 0,087 0,344
A 3 - 4 0,022 0,925 0,225 0,695 0,826 0,269 1,564 0,364 0,463
A 4 - 5 0,003 0,657 0,250 0,615 0,617 0,847 1,504 0,267 0,722
Bogengraben ÜW 0,091 0,098 0,062 0,113 0,049 0,050 0,027 0,211 0,059 0,019
B 0 - 1 0,012 0,067 0,055 0,131 0,301 0,056 0,055 0,145 0,054 0,110
B 1 - 2 0,003 0,085 0,037 0,161 0,089 0,009 0,047 0,053 0,083 0,041
B 2 - 3 0,000 0,033 0,031 0,084 0,061 0,021 0,057 0,047 0,037 0,031
B 3 - 4 0,000 0,036 0,039 0,061 0,061 0,017 0,033 0,095 0,041 0,034
B 4 - 5 0,000 0,034 0,029 0,046 0,059 0,009 0,039 0,139 0,033 0,028
Zollstation ÜW 0,000 0,223 0,026 0,052 0,061 0,040 0,021 0,031 0,048 0,022
O 0 - 1 0,000 0,184 0,029 0,266 0,130 0,017 0,028 0,117 0,024 0,024
O 1 - 2 0,000 0,646 0,042 0,330 0,072 0,015 0,077 0,072 0,041 0,027
O 2 - 3 0,000 0,190 0,034 0,135 0,047 0,009 0,033 0,141 0,029 0,023
O 3 - 4 0,000 0,248 0,033 0,152 0,028 0,011 0,027 0,081 0,031 0,024
O 4 - 5 0,000 0,040 0,093 0,027 0,013 0,028 0,071 0,022 0,021
Haselbach 1 ÜW 0,02 1,80 0,02 0,03 0,08 0,13 0,02 0,01 0,02 0,01 0,00 0,03
H 0-0,5 0,04 0,12 0,02 0,05 0,12 0,17 0,03 0,04 0,04 0,01 0,03
H 0,5-1,5 0,04 0,33 0,03 0,05 0,08 0,13 0,04 0,05 0,07 0,08 0,07 0,13
H 1,5 - 3 0,00 0,06 0,07 0,07 0,11 0,16 0,05 0,06 0,05 0,06 0,21 0,21
H 3 - 5 0,04 0,10 0,06 0,05 0,09 0,07 0,04 0,05 0,04 0,04 0,12 0,21
H >5/8-10
Dornburg ÜW 0,05 0,05
D 0 - 1 0,12 0,16
D 1 - 2 0,32 0,20
D 2 - 3 0,52 0,19
D 3 - 4 0,41 0,48







Tabelle A 9: Nitrit-Stickstoffkonzentration (mg/L) im überstehenden Wasser und Interstitialwasser aller 
Probenahmestellen im Untersuchungszeitraum Juli 2006 (07-06) bis April 2009 (04-09). 
 
 
Tabelle A 10: Nitrat-Stickstoffkonzentration (mg/L) im überstehenden Wasser und Interstitialwasser aller 
Probenahmestellen im Untersuchungszeitraum Juli 2006 (07-06) bis April 2009 (04-09). 
07 - 06 10 - 06 04 - 07 05 - 07 06 - 07 07 - 07 09 - 07 10 - 07 12 - 07 02 - 08 03 - 08 04  - 08 05 - 08 06 - 08 07 - 08 10 - 08 04 - 09
Horizont
mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L
Anglerteich ÜW 0,00 0,00 0,00 0,00 0,32 0,00 0,00 2,45
A 0 - 1 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00
A 1 - 2 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00
A 2 - 3 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00
A 3 - 4 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00
A 4 - 5 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00
Bogengraben ÜW 0,00 0,19 0,24 0,00 0,59 0,33 0,61 0,00 2,18
B 0 - 1 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,17 0,00 0,00 0,00
B 1 - 2 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00
B 2 - 3 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00
B 3 - 4 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00
B 4 - 5 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00
Zollstation ÜW 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,21 0,00 1,58
O 0 - 1 0,00 0,00 0,22 0,00 0,00 0,00 0,00
O 1 - 2 0,87 0,00 0,00 0,31 0,00 0,00 0,00 0,00
O 2 - 3 0,84 0,00 0,00 0,51 0,00 0,00 0,00 0,00
O 3 - 4 1,04 0,00 0,00 0,67 0,00 0,00 0,00 0,00
O 4 - 5 0,82 0,00 0,00 0,78 0,00 0,00 0,00 0,00
Haselbach 1 ÜW 0,05 0,16 0,03 0,02 0,05 0,07 0,03 0,04 0,23 0,15
H 0-0,5 0,00 0,00 0,01 0,00 0,00 0,00 0,00 0,04 0,00 0,02
H 0,5-1,5 0,00 0,00 0,03 0,00 0,00 0,00 0,02 0,04 0,00 0,02
H 1,5 - 3 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00
H 3 - 5 0,00 0,00 0,00 0,00 0,01 0,00 0,04 0,00 0,00 0,00
H >5/8-10 0,00 0,00 0,01 0,00 0,00 0,00 0,00
Dornburg ÜW 0,02 0,26
D 0 - 1 0,00 0,00
D 1 - 2 0,00 0,00
D 2 - 3 0,00 0,00
D 3 - 4 0,00 0,00
D 4 - 5 0,00 0,00
Probenahme-
stelle
07 - 06 10 - 06 04 - 07 05 - 07 06 - 07 07 - 07 09 - 07 10 - 07 12 - 07 02 - 08 03 - 08 04  - 08 05 - 08 06 - 08 07 - 08 10 - 08 04-09
Horizont
mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L
Anglerteich ÜW 0 0,18 0,15 0,11 0,08 0,38 0,03 0,19 1,41
A 0 - 1 0 0,00 0,03 0,11 0,05 0,21 0,01 0,14 0,15
A 1 - 2 0,021 0,00 0,00 0,12 0,04 0,04 0,00 0,07 0,28
A 2 - 3 0,032 0,00 0,00 0,12 0,04 0,00 0,00 0,14
A 3 - 4 0 0,00 0,00 0,12 0,04 0,02 0,00 0,01 0,54
A 4 - 5 0 0,00 0,00 0,12 0,04 0,02 0,00 0,00 0,37
Bogengraben ÜW 0 0,41 0,28 0, 12 0,41 3,50 0,13 0,01 0,18 2,84
B 0 - 1 0 0,00 0,00 0,11 0,04 0,08 0,01 0,00 0,09 0,24
B 1 - 2 0 0,00 0,00 0,12 0,04 0,19 0,05 0,00 0,02 0,45
B 2 - 3 0 0,00 0,00 0,12 0,04 0,07 0,00 0,00 0,01 0,43
B 3 - 4 0,027 0,00 0,00 0,12 0,06 0,06 0,01 0,00 0,11 0,50
B 4 - 5 0 0,00 0,00 0,12 0,04 0,05 0,01 0,00 0,10 0,47
Zollstation ÜW 0 0,00 1,10 0,19 1,00 0,16 0,22 1,08 2,93
O 0 - 1 0,00 0,12 0,14 0,06 0,04 0,12 0,01 0,42
O 1 - 2 0,063 0,00 0,05 0,32 0,01 0,01 0,03 0,12 0,51
O 2 - 3 0,074 0,00 0,03 0,22 0,06 0,01 0,12 0,12 0,51
O 3 - 4 0 0,00 0,00 0,39 0,08 0,00 0,00 0,17 0,67
O 4 - 5 0 0,00 0,00 0,47 0,09 0,01 0,00 0,10 0,76
Haselbach 1 ÜW 1,58 0,21 2,09 2,06 0,40 0,74 2,76 2,95 3,16 2,17 1,52 1,30
H 0-0,5 0,03 0,11 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 1,69 0,01 0,01 0,04
H 0,5-1,5 0,00 0,00 0,00 0,00 0,01 0,00 0,00 0,01 0,03 0,03 0,00 0,01
H 1,5 - 3 0,00 0,00 0,00 0,00 0,01 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00
H 3 - 5 0,00 0,00 0,00 0,00 0,01 0,00 0,00 0,01 0,00 0,02 0,00 0,00
H >5/8-10 0,00 0,01 0,01 0,00 0,00 0,02 0,00 0,00
Dornburg ÜW 0,0462 0,86
D 0 - 1 0,1831 0,04
D 1 - 2 0,0872 0,00
D 2 - 3 0,0872 0,00
D 3 - 4 0,0397 0,00






Tabelle A 11: Konzentration von Sulfid (mg/gTM) im Sediment aller Probenahmestellen im Untersuchungs-
zeitraum Juli 2006 (07-06) bis April 2009 (04-09). 
 
 
Tabelle A 12: Sulfat-Schwefelkonzentration (mg/L) im überstehenden Wasser und Interstitialwasser aller 
Probenahmestellen im Untersuchungszeitraum Juli 2006 (07-06) bis April 2009 (04-09). 
07 - 06 10 - 06 04 - 07 05 - 07 06 - 07 07 - 07 10 - 07 02 - 08 04  - 08 05 - 08 06 - 08 07 - 08 10 - 08 04 - 09
Horizont
mg/gTM mg/gTM mg/gTM mg/gTM mg/gTM mg/gTM mg/gTM mg/gTM mg/gTM mg/gTM mg/gTM mg/gTM mg/gTM mg/gTM
Anglerteich ÜW
A 0 - 1 0,039 0,048 0,56 0,02 1,20 1,05 1,71 0,75 0,52
A 1 - 2 0,019
A 2 - 3 0,021 0,045 0,69 0,03 0,98 0,71 2,15 0,64 0,66
A 3 - 4 0,022
A 4 - 5 0,049 1,11 0,02 1,05 1,31 2,09 0,46 2,21
Bogengraben ÜW
B 0 - 1 0,021 0,044 0,28 0,06 2,09 0,31 1,24 1,85 3,05 0,96
B 1 - 2 0,022
B 2 - 3 0,021 0,046 0,43 0,04 1,55 0,14 1,01 1,25 1,31 0,87
B 3 - 4 0,027
B 4 - 5 0,015 0,059 0,39 0,01 0,89 0,15 1,15 1,68 0,77 1,11
Zollstation ÜW
O 0 - 1 0,004 0,001 0,09 0,01 0,06 0,15 0,05 0,17 0,15 0,13
O 1 - 2
O 2 - 3 0,012 0,004 0,10 0,01 0,04 0,17 0,07 0,49 0,15 0,09
O 3 - 4
O 4 - 5 0,006 0,004 0,06 0,01 0,06 0,21 0,33 0,44 0,25 0,09
Haselbach 1 ÜW
H 0-0,5 0,152 3,955 0,103 0,861 0,569 0,072 0,632 0,959
H 0,5-1,5 0,000 0,000 0,000 0,000
H 1,5 - 3 0,178 0,638 0,456 0,140 0,039 0,425 1,009 0,908
H 3 - 5 0,000 0,000 0,000 0,000
H >5/8-10 0,107 0,453 0,916 0,125 0,133 0,760 0,558 0,227
Dornburg ÜW
D 0 - 1 0,087 0,129
D 1 - 2
D 2 - 3 0,068 0,470
D 3 - 4
D 4 - 5 0,035 0,641
Probenahme-
stelle
07 - 06 10 - 06 04 - 07 05 - 07 06 - 07 07 - 07 09 - 07 10 - 07 12 - 07 02 - 08 03 - 08 04  - 08 05 - 08 06 - 08 07 - 08 10 - 08 04-09
Horizont
mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L
Anglerteich ÜW 15,52 16,59 28,49 14,45 15,61 17,00 15,62 21,42 25,86
A 0 - 1 8,473 13,05 13,57 5,96 11,38 5,31 5,95 17,85 13,52
A 1 - 2 3,933 11,61 3,00 2,84 11,04 3,91 4,77 8,41 11,42
A 2 - 3 4,313 9,72 2,60 1,51 7,14 4,91 5,81 5,59
A 3 - 4 3,747 4,33 3,72 1,35 5,60 3,55 4,80 4,32 9,78
A 4 - 5 8,28 3,92 2,09 0,83 4,83 3,94 5,05 0,00 9,68
Bogengraben ÜW 11,76 32,18 27,87 12,36 17,55 28,29 19,74 23,62 24,07 24,61
B 0 - 1 1,469 19,45 25,43 0,76 5,93 30,46 10,68 14,35 14,86 27,68
B 1 - 2 1,214 7,77 17,51 0,59 4,50 25,38 5,05 11,55 8,97 19,39
B 2 - 3 1,824 4,28 10,75 0,47 1,70 18,90 3,14 5,87 5,59 17,03
B 3 - 4 0,818 2,56 6,01 0,69 4,80 17,07 2,32 5,36 4,75 14,62
B 4 - 5 0,63 1,61 3,42 0,25 4,61 14,27 1,70 2,83 3,75 12,58
Zollstation ÜW 30,29 34,98 29,27 28,36 26,05 25,95 29,81 26,40 27,28
O 0 - 1 39,98 21,10 9,98 15,03 12,06 10,02 15,09 25,42
O 1 - 2 12,93 35,47 12,93 13,10 4,08 3,40 1,83 5,94 19,71
O 2 - 3 18,29 32,44 7,22 0,86 1,80 2,62 1,91 3,40 16,14
O 3 - 4 17,62 32,51 3,91 0,56 4,58 1,77 1,30 1,97 12,62
O 4 - 5 2,773 2,90 0,40 4,53 1,83 1,10 2,09 9,02
Haselbach 1 ÜW 11,18 6,29 13,21 12,13 10,51 9,55 12,90 12,43 13,21 11,60 11,63 10,89
H 0-0,5 3,25 0,44 8,51 4,36 1,87 2,33 11,28 13,28 10,85 9,84 6,22
H 0,5-1,5 0,47 0,20 2,72 0,41 1,79 1,98 1,97 6,26 11,97 5,09 1,39 1,08
H 1,5 - 3 0,24 0,17 0,69 0,16 1,22 2,14 2,79 1,50 7,09 2,53 2,67 0,21
H 3 - 5 0,18 0,10 0,38 0,12 0,49 1,52 3,51 2,77 2,45 3,13 2,91 0,50
H >5/8-10 0,05 0,61 6,46 3,92 2,20 3,95 3,13 0,52
Dornburg ÜW 97,378 84,17
D 0 - 1 97,202 91,08
D 1 - 2 85,166 89,57
D 2 - 3 85,313 98,22
D 3 - 4 80,944 101,77







Tabelle A 13: Gesamtmangankonzentration (mg/L) gemessen im überstehenden Wasser und Interstitialwasser 
aller Probenahmestellen im Untersuchungszeitraum Juli 2006 (07-06) bis April 2009 (04-09). 
 
 
Tabelle A 14: Gesamteisenkonzentration (mg/L) gemessen im überstehenden Wasser und Interstitialwasser al-
ler Probenahmestellen im Untersuchungszeitraum Juli 2006 (07-06) bis April 2009 (04-09). 
 
 
07 - 06 10 - 06 04 - 07 05 - 07 06 - 07 07 - 07 09 - 07 10 - 07 12 - 07 02 - 08 03 - 08 04  - 08 05 - 08 06 - 08 07 - 08 10 - 08 04-09
Horizont
mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L
Anglerteich ÜW 0,1 1,047 0,993 0,57 0,91 1,63 2,14 0,52 0,54
A 0 - 1 0,01 2,39 2,52 2,68 1,33 2,85 4,34 2,20 1,45
A 1 - 2 0,06 3,21 2,98 3,57 2,17 3,27 4,56 2,55 1,47
A 2 - 3 0,26 3,99 2,15 4,10 3,32 3,33 4,28 2,86 1,51
A 3 - 4 0,39 4,67 2,32 5,12 2,52 2,79 4,34 3,11 1,66
A 4 - 5 0,55 5,07 2,81 5,52 1,23 2,73 4,43 3,06 1,92
Bogengraben ÜW 0 0,97 1,19 1,32 1,44 0,13 1,31 1,24 0,47 0,06
B 0 - 1 0,34 2,19 4,22 3,52 1,96 2,75 2,80 2,31 2,14 2,38
B 1 - 2 0,43 2,88 2,82 4,27 2,64 2,35 2,96 3,02 2,47 2,50
B 2 - 3 2,01 2,53 2,27 4,65 2,75 2,37 2,77 3,07 2,80 2,48
B 3 - 4 0 3,28 2,13 4,24 2,52 2,47 2,70 3,11 2,93 2,44
B 4 - 5 0,15 3,17 2,35 4,27 2,59 2,58 2,81 3,30 3,00 2,40
Zollstation ÜW 0 0,29 0,33 0,37 0,23 0,29 1,08 1,33 0,91 0,27
O 0 - 1 0,06 1,80 8,49 5,22 3,38 8,26 12,58 8,07 8,52 4,55
O 1 - 2 2,45 9,43 6,68 4,13 11,14 12,99 13,14 9,78 5,21
O 2 - 3 2,52 7,39 9,08 3,20 14,23 11,64 15,47 10,06 5,41
O 3 - 4 1,41 2,36 6,12 11,50 3,27 19,88 12,45 16,37 10,88 6,92
O 4 - 5 0 6,07 15,01 3,59 24,04 12,38 17,92 11,08 7,96
Haselbach 1 ÜW 2,32 3,54 0,72 1,02 1,65 2,39 0,27 0,11 0,06 0,52 1,23 1,65
H 0-0,5 3,81 3,24 4,47 5,30 3,09 3,49 2,74 0,03 2,27 2,77 3,09
H 0,5-1,5 4,28 3,91 3,80 5,83 3,42 4,35 2,46 2,69 2,09 2,15 3,75 3,42
H 1,5 - 3 4,60 3,79 3,83 5,42 4,63 1,54 3,59 3,47 2,70 2,71 4,16 4,63
H 3 - 5 4,74 3,53 6,48 4,72 3,59 6,77 4,39 4,22 3,71 3,27 3,66 3,59
H >5/8-10
Dornburg ÜW 0,1512 0,91
D 0 - 1 1,87
D 1 - 2 1,9231 1,88
D 2 - 3 1,0813 1,76
D 3 - 4 1,2059 1,64
D 4 - 5 0,872 1,57
Probenahme-
stelle
07 - 06 10 - 06 04 - 07 05 - 07 06 - 07 07 - 07 09 - 07 10 - 07 12 - 07 01 - 08 02 - 08 03 - 08 04  - 08 05 - 08 06 - 08 07 - 08 10 - 08 04-09
Horizont
mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L mg/L
Anglerteich ÜW 1,48 0,15 0,36 0,14 0,39 3,29 0,17 0,10 0,32
A 0 - 1 3,53 0,23 0,41 1,74 3,78 1,66 0,46 1,27 3,46
A 1 - 2 4,4 0,51 8,59 2,24 3,44 1,62 0,65 1,83 3,69
A 2 - 3 4,71 1,14 1,20 2,19 3,33 4,02 0,81 2,01 2,07
A 3 - 4 4,83 3,34 3,14 4,15 3,28 2,40 3,09 4,56 1,77
A 4 - 5 4,63 2,42 2,06 4,76 3,64 2,51 3,79 5,21 1,85
Bogengraben ÜW 2,37 0,15 0,26 0,14 0,17 0,23 0,31 1,23 0,26 0,11
B 0 - 1 3,36 2,79 0,10 2,86 3,37 3,43 5,26 3,57 4,68 3,57
B 1 - 2 3,67 5,29 0,28 9,12 5,72 5,53 1,86 4,54 5,44 5,82
B 2 - 3 2,86 4,15 0,49 11,12 8,17 8,87 2,74 4,81 6,83 6,50
B 3 - 4 3,03 10,64 0,46 14,94 15,27 8,83 5,37 9,05 8,52 8,38
B 4 - 5 2,97 9,82 0,81 10,03 19,49 4,84 8,16 7,53 8,25 5,68
Zollstation ÜW 0,88 0,10 0,07 0,07 0,04 0,12 0,15 0,16 0,16 0,17
O 0 - 1 1,33 0,17 0,11 0,21 0,36 4,21 2,53 0,98 0,38 3,82
O 1 - 2 0,07 0,31 1,14 0,64 5,97 11,44 3,82 0,75 5,01
O 2 - 3 0,08 0,38 0,26 0,47 8,60 13,86 15,65 0,29 4,58
O 3 - 4 2,5 0,08 1,24 0,55 0,30 14,47 16,21 22,91 1,50 11,53
O 4 - 5 5,3 1,27 0,57 0,51 12,97 16,38 31,06 1,69 12,18
Haselbach 1 ÜW 0,73 10,44 0,16 0,63 5,55 6,37 0,61 0,14 0,12 0,07 0,48 5,55
H 0-0,5 6,74 4,77 0,98 3,43 8,62 10,75 7,51 0,46 0,44 0,93 8,62
H 0,5-1,5 5,26 7,30 6,41 5,99 9,94 6,75 7,93 7,57 0,71 4,03 13,36 9,94
H 1,5 - 3 8,78 10,49 12,92 11,94 13,19 17,22 10,62 13,15 3,00 12,70 21,25 13,19
H 3 - 5 12,08 15,20 18,91 20,82 19,11 19,24 23,25 21,09 7,54 16,46 23,15 19,11
H >5/8-10
Dornburg ÜW 0,0732 0,24
D 0 - 1 11,13
D 1 - 2 0,1385 12,04
D 2 - 3 0,1092 6,27
D 3 - 4 0,213 4,24





Anhang zur Charakterisierung der archaealen Biozönose 
Tabelle A 15: (Diese und folgende Seite) Übersicht über die in einem OTU der archaealen 16S rDNA Klonban-







Name der repräsentativen 
Sequenz
1 7 E1_45 A1_36 O1_31 E1_45 E1_22 B1_20 O1_43 B1_18
2 1 A1_39 A1_39
3 7 A1_9 A1_46 A1_9 B1_3 B1_36 B1_46 A1_35 A1_31
4 1 B1_34 B1_34
5 4 A1_13 D1_36 O1_25 A1_5 A1_13
6 3 B1_16 B1_32 B1_16 B1_50
7 4 O1_2 O1_32 O1_41 O1_2 D1_13
8 1 O1_55 O1_55
9 13 A1_22 H1_34 H1_41 H1_31 H1_20 H1_14 O1_53 O1_14 B1_8 A1_55 A1_22 O1_45 O1_5 H1_5
10 2 B1_51 B1_51 D1_45
11 5 D1_58 D1_58 D1_72 A1_18 D1_64 D1_37
12 1 D1_4 D1_4
13 2 H1_4 H1_4 H1_19
14 2 B1_31 B1_31 O1_21
15 11 O1_34 B1_2 O1_16 O1_7 B1_19 O1_54 B1_13 B1_47 O1_19 O1_40 O1_60 O1_34
16 3 A1_47 A1_47 A1_48 A1_34
17 5 A1_14 O1_8 A1_14 O1_26 H1_53 H1_37
18 1 D1_56 D1_56
19 2 A1_24 A1_24 A1_25
20 1 H1_40 H1_40
21 1 A1_58 A1_58
22 9 E1_3 E1_29 E1_8 E1_7 E1_6 E1_18 E1_36 E1_3 E1_13 E1_17
23 1 D1_14 D1_14
24 9 O1_46 O1_35 O1_28 O1_15 O1_39 O1_6 O1_4 O1_48 O1_46 O1_3
25 2 D1_15 D1_15 D1_61
26 2 B1_7 B1_7 B1_9
27 4 H1_16 H1_32 H1_26 H1_16 H1_55
28 1 E1_2 E1_2
29 2 A1_21 A1_21 A1_4
30 7 O1_29 H1_13 O1_12 O1_11 O1_33 H1_28 O1_29 O1_51
31 1 B1_21 B1_21
32 1 A1_19 A1_19
33 11 D1_19 B1_11 A1_7 A1_44 B1_4 B1_59 A1_43 D1_19 A1_40 B1_5 A1_56 A1_8
34 1 D1_42 D1_42
35 7 O1_52 A1_49 O1_17 A1_28 O1_9 O1_52 B1_23 O1_44
36 1 D1_40 D1_40
37 2 A1_41 A1_41 A1_10
38 1 B1_41 B1_41
39 1 E1_21 E1_21
40 2 O1_37 O1_37 O1_57
41 1 B1_25 B1_25
42 7 D1_3 D1_51 D1_3 D1_12 D1_73 D1_60 D1_55 D1_63
43 2 E1_42 E1_42 E1_5
44 1 E1_41 E1_41
45 1 B1_58 B1_58
46 1 D1_41 D1_41
47 1 H1_7 H1_7
48 10 H1_24 H1_59 H1_23 H1_58 H1_24 H1_49 H1_8 H1_60 H1_50 H1_57 H1_35
49 1 H1_56 H1_56
50 1 B1_6 B1_6
51 1 D1_62 D1_62
52 1 A1_50 A1_50
53 1 A1_38 A1_38
54 2 E1_14 E1_14 E1_44
55 4 A1_26 D1_57 A1_26 A1_16 A1_12
56 1 D1_65 D1_65
57 3 B1_27 B1_27 B1_29 B1_28
58 2 E1_10 E1_10 E1_47
59 2 D1_50 D1_50 D1_74
60 1 D1_39 D1_39
61 1 B1_40 B1_40
62 1 A1_29 A1_29
63 2 D1_48 D1_48 D1_76
64 1 D1_49 D1_49
65 2 D1_11 D1_11 B1_49
66 1 D1_67 D1_67
67 1 D1_53 D1_53
68 1 A1_51 A1_51
69 2 E1_11 E1_11 E1_37
70 1 A1_20 A1_20
71 4 B1_17 B1_17 H1_38 D1_71 D1_78
72 1 B1_44 B1_44
73 8 B1_38 O1_56 H1_1 B1_53 O1_13 B1_38 O1_49 H1_51 B1_12
74 1 A1_32 A1_32
75 1 E1_20 E1_20
76 1 A1_42 A1_42
77 1 D1_9 D1_9
Namen aller Sequenzen im OTU
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Name der repräsentativen 
Sequenz
78 1 H1_10 H1_10
79 2 B1_42 B1_42 B1_33
80 2 D1_34 D1_34 D1_16
81 1 D1_33 D1_33
82 2 D1_35 D1_35 D1_54
83 6 D1_22 E1_28 D1_22 H1_36 O1_47 O1_38 O1_42
84 1 D1_43 D1_43
85 1 D1_52 D1_52
86 2 H1_52 H1_52 H1_27
87 1 B1_57 B1_57
88 1 D1_66 D1_66
89 2 E1_48 E1_48 E1_24
90 1 H1_9 H1_9
91 1 A1_52 A1_52
92 1 D1_38 D1_38
93 1 H1_46 H1_46
94 1 A1_23 A1_23
95 1 A1_59 A1_59
96 1 D1_6 D1_6
97 2 D1_21 D1_21 H1_44
98 1 E1_25 E1_25
99 1 D1_5 D1_5
100 1 D1_8 D1_8
101 2 D1_20 D1_20 D1_44
102 1 B1_39 B1_39
103 1 B1_14 B1_14
104 2 H1_54 H1_54 H1_33
105 1 D1_75 D1_75
106 1 O1_36 O1_36
107 1 D1_18 D1_18
108 1 H1_43 H1_43
109 1 B1_26 B1_26
110 1 O1_50 O1_50
111 1 B1_10 B1_10
112 1 E1_16 E1_16
113 1 D1_1 D1_1
114 1 H1_2 H1_2
115 1 B1_43 B1_43
116 1 H1_42 H1_42
117 2 B1_15 B1_15 B1_22
118 1 O1_10 O1_10
119 1 E1_19 E1_19
120 1 H1_30 H1_30
121 2 B1_24 B1_24 B1_54
122 1 B1_52 B1_52
123 1 A1_54 A1_54
124 1 E1_32 E1_32
125 1 B1_56 B1_56
126 1 A1_11 A1_11
127 1 D1_70 D1_70
128 1 H1_29 H1_29
129 1 H1_11 H1_11
130 1 O1_23 O1_23
131 1 D1_69 D1_69
132 1 B1_48 B1_48
133 1 E1_40 E1_40
134 1 D1_7 D1_7
135 1 A1_30 A1_30
136 1 E1_31 E1_31
137 1 A1_3 A1_3
138 1 B1_35 B1_35
139 1 E1_30 E1_30
140 1 H1_21 H1_21
141 1 A1_15 A1_15
142 2 H1_45 H1_45 H1_25
143 1 A1_1 A1_1
144 1 A1_27 A1_27
145 1 H1_12 H1_12
146 1 A1_2 A1_2
147 1 D1_77 D1_77
148 1 O1_24 O1_24
149 1 B1_60 B1_60
150 1 A1_45 A1_45
151 1 E1_39 E1_39
152 1 H1_39 H1_39
153 1 E1_38 E1_38
154 1 A1_17 A1_17
155 1 A1_57 A1_57
156 1 D1_80 D1_80
157 1 H1_17 H1_17
158 1 D1_79 D1_79
Namen aller Sequenzen im OTU
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Tabelle A 16: Korrelationsanalyse gemessener Umweltdaten zur Abundanz ermittelter OTUs aus den Archaea 
16S rDNA Klonbanken.  
 
Bezeichnung der OTUs H2O OS NH4-N SRP Cl
- SO4-S NO3-N DIC Mn Fe O2 [mg/L]
OTU_1 ,093 -,746 ,319 -,572 ,451 -,415 ,402 ,222 ,414 -,718 ,604
OTU_2 ,259 ,459 -,234 ,724 -,029 -,192 -,192 ,112 -,515 ,147 ,335
OTU_3 -,081 -,012 -,235 ,682 ,163 -,167 -,262 ,095 -,732 ,279 ,503
OTU_4 -,466 -,630 -,041 ,056 ,283 ,005 -,137 -,007 -,319 ,187 ,307
OTU_5 -,087 ,502 ,000 ,496 ,357 ,208 -,417 ,547 -,030 -,342 ,481
OTU_6 -,466 -,630 -,041 ,056 ,283 ,005 -,137 -,007 -,319 ,187 ,307
OTU_7 -,219 -,305 ,763 -,566 ,779 ,155 -,339 ,850* ,973* -,948 ,246
OTU_8 ,022 -,496 ,897* -,612 ,770 -,170 -,278 ,826* ,973* -,948 ,218
OTU_9 ,506 -,200 ,690 ,014 ,021 -,560 -,498 ,225 ,385 ,084 -,674
OTU_10
-,933** -,038 -,372 ,168 ,225 ,770 -,244 ,028 -,319 ,187 ,301
OTU_11 -,662 ,710 -,498 ,343 -,005 ,938** -,224 ,072 -,515 ,147 ,161
OTU_12 -,714 ,582 -,430 ,156 ,002 ,969** -,172 ,043 .a .a ,074
OTU_13 ,473 ,086 ,163 ,170 -,530 -,373 -,216 -,366 -,139 ,614
-,969**
OTU_14 -,351
-,890* ,677 -,439 ,832* -,131 -,328 ,647 ,567 -,659 ,415
OTU_15 -,233
-,817* ,834* -,553 ,889* -,159 -,340 ,784 ,813 -,865 ,376
OTU_16 ,259 ,459 -,234 ,724 -,029 -,192 -,192 ,112 -,515 ,147 ,335
OTU_17 ,518 -,150 ,784 -,066 ,186 -,530 -,490 ,429 ,602 -,272 -,484
OTU_18 -,714 ,582 -,430 ,156 ,002 ,969** -,172 ,043 .a .a ,074
OTU_19 ,259 ,459 -,234 ,724 -,029 -,192 -,192 ,112 -,515 ,147 ,335
OTU_20 ,473 ,086 ,163 ,170 -,530 -,373 -,216 -,366 -,139 ,614
-,969**
OTU_21 ,259 ,459 -,234 ,724 -,029 -,192 -,192 ,112 -,515 ,147 ,335
OTU_22 ,427 -,002 -,356 -,495 -,495 -,239 ,995** -,608 .a .a ,034
OTU_23 -,714 ,582 -,430 ,156 ,002 ,969** -,172 ,043 .a .a ,074
OTU_24 ,022 -,496 ,897* -,612 ,770 -,170 -,278 ,826* ,973* -,948 ,218
OTU_25 -,714 ,582 -,430 ,156 ,002 ,969** -,172 ,043 .a .a ,074
OTU_26 -,466 -,630 -,041 ,056 ,283 ,005 -,137 -,007 -,319 ,187 ,307
OTU_27 ,473 ,086 ,163 ,170 -,530 -,373 -,216 -,366 -,139 ,614
-,969**
OTU_28 ,427 -,002 -,356 -,495 -,495 -,239 ,995** -,608 .a .a ,034
OTU_29 ,259 ,459 -,234 ,724 -,029 -,192 -,192 ,112 -,515 ,147 ,335
OTU_30 ,211 -,461 ,963** -,543 ,557 -,319 -,365 ,680 ,971* -,743 -,169
OTU_31 -,466 -,630 -,041 ,056 ,283 ,005 -,137 -,007 -,319 ,187 ,307
OTU_32 ,259 ,459 -,234 ,724 -,029 -,192 -,192 ,112 -,515 ,147 ,335
OTU_33 -,163 ,130 -,318 ,753 ,153 -,026 -,298 ,110 -,728 ,272 ,528
OTU_34 -,714 ,582 -,430 ,156 ,002 ,969** -,172 ,043 .a .a ,074
OTU_35 ,036 -,432 ,785 -,240 ,842* -,270 -,416 ,897* ,744 -,970* ,472
OTU_36 -,714 ,582 -,430 ,156 ,002 ,969** -,172 ,043 .a .a ,074
OTU_37 ,259 ,459 -,234 ,724 -,029 -,192 -,192 ,112 -,515 ,147 ,335
OTU_38 -,466 -,630 -,041 ,056 ,283 ,005 -,137 -,007 -,319 ,187 ,307
OTU_39 ,427 -,002 -,356 -,495 -,495 -,239 ,995** -,608 .a .a ,034
OTU_40 ,022 -,496 ,897* -,612 ,770 -,170 -,278 ,826* ,973* -,948 ,218
OTU_41 -,466 -,630 -,041 ,056 ,283 ,005 -,137 -,007 -,319 ,187 ,307
OTU_42 -,714 ,582 -,430 ,156 ,002 ,969** -,172 ,043 .a .a ,074
OTU_43 ,427 -,002 -,356 -,495 -,495 -,239 ,995** -,608 .a .a ,034
OTU_44 ,427 -,002 -,356 -,495 -,495 -,239 ,995** -,608 .a .a ,034
OTU_45 -,466 -,630 -,041 ,056 ,283 ,005 -,137 -,007 -,319 ,187 ,307
OTU_46 -,714 ,582 -,430 ,156 ,002 ,969** -,172 ,043 .a .a ,074
OTU_47 ,473 ,086 ,163 ,170 -,530 -,373 -,216 -,366 -,139 ,614
-,969**
OTU_48 ,473 ,086 ,163 ,170 -,530 -,373 -,216 -,366 -,139 ,614
-,969**
OTU_49 ,473 ,086 ,163 ,170 -,530 -,373 -,216 -,366 -,139 ,614
-,969**
OTU_50 -,466 -,630 -,041 ,056 ,283 ,005 -,137 -,007 -,319 ,187 ,307
OTU_51 -,714 ,582 -,430 ,156 ,002 ,969** -,172 ,043 .a .a ,074
OTU_52 ,259 ,459 -,234 ,724 -,029 -,192 -,192 ,112 -,515 ,147 ,335
OTU_53 ,259 ,459 -,234 ,724 -,029 -,192 -,192 ,112 -,515 ,147 ,335
OTU_54 ,427 -,002 -,356 -,495 -,495 -,239 ,995** -,608 .a .a ,034
OTU_55 ,021 ,660 -,381 ,785 -,029 ,133 -,252 ,128 -,515 ,147 ,364
OTU_56 -,714 ,582 -,430 ,156 ,002 ,969** -,172 ,043 .a .a ,074
OTU_57 -,466 -,630 -,041 ,056 ,283 ,005 -,137 -,007 -,319 ,187 ,307
OTU_58 ,427 -,002 -,356 -,495 -,495 -,239 ,995** -,608 .a .a ,034
OTU_59 -,714 ,582 -,430 ,156 ,002 ,969** -,172 ,043 .a .a ,074
OTU_60 -,714 ,582 -,430 ,156 ,002 ,969** -,172 ,043 .a .a ,074
OTU_61 -,466 -,630 -,041 ,056 ,283 ,005 -,137 -,007 -,319 ,187 ,307
OTU_62 ,259 ,459 -,234 ,724 -,029 -,192 -,192 ,112 -,515 ,147 ,335
OTU_63 -,714 ,582 -,430 ,156 ,002 ,969** -,172 ,043 .a .a ,074
OTU_64 -,714 ,582 -,430 ,156 ,002 ,969** -,172 ,043 .a .a ,074
OTU_65
-,933** -,038 -,372 ,168 ,225 ,770 -,244 ,028 -,319 ,187 ,301
OTU_66 -,714 ,582 -,430 ,156 ,002 ,969** -,172 ,043 .a .a ,074
OTU_67 -,714 ,582 -,430 ,156 ,002 ,969** -,172 ,043 .a .a ,074
OTU_68 ,259 ,459 -,234 ,724 -,029 -,192 -,192 ,112 -,515 ,147 ,335
OTU_69 ,427 -,002 -,356 -,495 -,495 -,239 ,995** -,608 .a .a ,034
OTU_70 ,259 ,459 -,234 ,724 -,029 -,192 -,192 ,112 -,515 ,147 ,335
OTU_71 -,711 ,310 -,369 ,269 -,122 ,785 -,348 -,144 -,396 ,694 -,257
OTU_72 -,466 -,630 -,041 ,056 ,283 ,005 -,137 -,007 -,319 ,187 ,307
OTU_73 -,105
-,869* ,785 -,359 ,569 -,337 -,455 ,468 ,596 -,373 -,098
OTU_74 ,259 ,459 -,234 ,724 -,029 -,192 -,192 ,112 -,515 ,147 ,335
OTU_75 ,427 -,002 -,356 -,495 -,495 -,239 ,995** -,608 .a .a ,034
OTU_76 ,259 ,459 -,234 ,724 -,029 -,192 -,192 ,112 -,515 ,147 ,335
OTU_77 -,714 ,582 -,430 ,156 ,002 ,969** -,172 ,043 .a .a ,074
OTU_78 ,473 ,086 ,163 ,170 -,530 -,373 -,216 -,366 -,139 ,614
-,969**
OTU_79 -,466 -,630 -,041 ,056 ,283 ,005 -,137 -,007 -,319 ,187 ,307
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Tabelle A 16: (fortgesetzt) 
 
*Die Korrelation ist auf dem Niveau von 0,05 (2-seitig) signifikant. 
** Die Korrelation ist auf dem Niveau von 0,01 (2-seitig) signifikant. 
a
 Kann nicht berechnet werden, da mindestens eine der Variablen konstant ist. 
Bezeichnung der OTUs H2O OS NH4-N SRP Cl
- SO4-S NO3-N DIC Mn Fe O2 [mg/L]
OTU_80 -,714 ,582 -,430 ,156 ,002 ,969** -,172 ,043 .a .a ,074
OTU_81 -,714 ,582 -,430 ,156 ,002 ,969** -,172 ,043 .a .a ,074
OTU_82 -,714 ,582 -,430 ,156 ,002 ,969** -,172 ,043 .a .a ,074
OTU_83 ,094 -,306 ,771 -,747 ,479 -,057 -,085 ,576 ,983* -,789 -,076
OTU_84 -,714 ,582 -,430 ,156 ,002 ,969** -,172 ,043 .a .a ,074
OTU_85 -,714 ,582 -,430 ,156 ,002 ,969** -,172 ,043 .a .a ,074
OTU_86 ,473 ,086 ,163 ,170 -,530 -,373 -,216 -,366 -,139 ,614
-,969**
OTU_87 -,466 -,630 -,041 ,056 ,283 ,005 -,137 -,007 -,319 ,187 ,307
OTU_88 -,714 ,582 -,430 ,156 ,002 ,969** -,172 ,043 .a .a ,074
OTU_89 ,427 -,002 -,356 -,495 -,495 -,239 ,995** -,608 .a .a ,034
OTU_90 ,473 ,086 ,163 ,170 -,530 -,373 -,216 -,366 -,139 ,614
-,969**
OTU_91 ,259 ,459 -,234 ,724 -,029 -,192 -,192 ,112 -,515 ,147 ,335
OTU_92 -,714 ,582 -,430 ,156 ,002 ,969** -,172 ,043 .a .a ,074
OTU_93 ,473 ,086 ,163 ,170 -,530 -,373 -,216 -,366 -,139 ,614
-,969**
OTU_94 ,259 ,459 -,234 ,724 -,029 -,192 -,192 ,112 -,515 ,147 ,335
OTU_95 ,259 ,459 -,234 ,724 -,029 -,192 -,192 ,112 -,515 ,147 ,335
OTU_96 -,714 ,582 -,430 ,156 ,002 ,969** -,172 ,043 .a .a ,074
OTU_97 -,191 ,528 -,211 ,258 -,418 ,471 -,307 -,255 -,139 ,614 -,707
OTU_98 ,427 -,002 -,356 -,495 -,495 -,239 ,995** -,608 .a .a ,034
OTU_99 -,714 ,582 -,430 ,156 ,002 ,969** -,172 ,043 .a .a ,074
OTU_100 -,714 ,582 -,430 ,156 ,002 ,969** -,172 ,043 .a .a ,074
OTU_101 -,714 ,582 -,430 ,156 ,002 ,969** -,172 ,043 .a .a ,074
OTU_102 -,466 -,630 -,041 ,056 ,283 ,005 -,137 -,007 -,319 ,187 ,307
OTU_103 -,466 -,630 -,041 ,056 ,283 ,005 -,137 -,007 -,319 ,187 ,307
OTU_104 ,473 ,086 ,163 ,170 -,530 -,373 -,216 -,366 -,139 ,614
-,969**
OTU_105 -,714 ,582 -,430 ,156 ,002 ,969** -,172 ,043 .a .a ,074
OTU_106 ,022 -,496 ,897* -,612 ,770 -,170 -,278 ,826* ,973* -,948 ,218
OTU_107 -,714 ,582 -,430 ,156 ,002 ,969** -,172 ,043 .a .a ,074
OTU_108 ,473 ,086 ,163 ,170 -,530 -,373 -,216 -,366 -,139 ,614
-,969**
OTU_109 -,466 -,630 -,041 ,056 ,283 ,005 -,137 -,007 -,319 ,187 ,307
OTU_110 ,022 -,496 ,897* -,612 ,770 -,170 -,278 ,826* ,973* -,948 ,218
OTU_111 -,466 -,630 -,041 ,056 ,283 ,005 -,137 -,007 -,319 ,187 ,307
OTU_112 ,427 -,002 -,356 -,495 -,495 -,239 ,995** -,608 .a .a ,034
OTU_113 -,714 ,582 -,430 ,156 ,002 ,969** -,172 ,043 .a .a ,074
OTU_114 ,473 ,086 ,163 ,170 -,530 -,373 -,216 -,366 -,139 ,614
-,969**
OTU_115 -,466 -,630 -,041 ,056 ,283 ,005 -,137 -,007 -,319 ,187 ,307
OTU_116 ,473 ,086 ,163 ,170 -,530 -,373 -,216 -,366 -,139 ,614
-,969**
OTU_117 -,466 -,630 -,041 ,056 ,283 ,005 -,137 -,007 -,319 ,187 ,307
OTU_118 ,022 -,496 ,897* -,612 ,770 -,170 -,278 ,826* ,973* -,948 ,218
OTU_119 ,427 -,002 -,356 -,495 -,495 -,239 ,995** -,608 .a .a ,034
OTU_120 ,473 ,086 ,163 ,170 -,530 -,373 -,216 -,366 -,139 ,614
-,969**
OTU_121 -,466 -,630 -,041 ,056 ,283 ,005 -,137 -,007 -,319 ,187 ,307
OTU_122 -,466 -,630 -,041 ,056 ,283 ,005 -,137 -,007 -,319 ,187 ,307
OTU_123 ,259 ,459 -,234 ,724 -,029 -,192 -,192 ,112 -,515 ,147 ,335
OTU_124 ,427 -,002 -,356 -,495 -,495 -,239 ,995** -,608 .a .a ,034
OTU_125 -,466 -,630 -,041 ,056 ,283 ,005 -,137 -,007 -,319 ,187 ,307
OTU_126 ,259 ,459 -,234 ,724 -,029 -,192 -,192 ,112 -,515 ,147 ,335
OTU_127 -,714 ,582 -,430 ,156 ,002 ,969** -,172 ,043 .a .a ,074
OTU_128 ,473 ,086 ,163 ,170 -,530 -,373 -,216 -,366 -,139 ,614
-,969**
OTU_129 ,473 ,086 ,163 ,170 -,530 -,373 -,216 -,366 -,139 ,614
-,969**
OTU_130 ,022 -,496 ,897* -,612 ,770 -,170 -,278 ,826* ,973* -,948 ,218
OTU_131 -,714 ,582 -,430 ,156 ,002 ,969** -,172 ,043 .a .a ,074
OTU_132 -,466 -,630 -,041 ,056 ,283 ,005 -,137 -,007 -,319 ,187 ,307
OTU_133 ,427 -,002 -,356 -,495 -,495 -,239 ,995** -,608 .a .a ,034
OTU_134 -,714 ,582 -,430 ,156 ,002 ,969** -,172 ,043 .a .a ,074
OTU_135 ,259 ,459 -,234 ,724 -,029 -,192 -,192 ,112 -,515 ,147 ,335
OTU_136 ,427 -,002 -,356 -,495 -,495 -,239 ,995** -,608 .a .a ,034
OTU_137 ,259 ,459 -,234 ,724 -,029 -,192 -,192 ,112 -,515 ,147 ,335
OTU_138 -,466 -,630 -,041 ,056 ,283 ,005 -,137 -,007 -,319 ,187 ,307
OTU_139 ,427 -,002 -,356 -,495 -,495 -,239 ,995** -,608 .a .a ,034
OTU_140 ,473 ,086 ,163 ,170 -,530 -,373 -,216 -,366 -,139 ,614
-,969**
OTU_141 ,259 ,459 -,234 ,724 -,029 -,192 -,192 ,112 -,515 ,147 ,335
OTU_142 ,473 ,086 ,163 ,170 -,530 -,373 -,216 -,366 -,139 ,614
-,969**
OTU_143 ,259 ,459 -,234 ,724 -,029 -,192 -,192 ,112 -,515 ,147 ,335
OTU_144 ,259 ,459 -,234 ,724 -,029 -,192 -,192 ,112 -,515 ,147 ,335
OTU_145 ,473 ,086 ,163 ,170 -,530 -,373 -,216 -,366 -,139 ,614
-,969**
OTU_146 ,259 ,459 -,234 ,724 -,029 -,192 -,192 ,112 -,515 ,147 ,335
OTU_147 -,714 ,582 -,430 ,156 ,002 ,969** -,172 ,043 .a .a ,074
OTU_148 ,022 -,496 ,897* -,612 ,770 -,170 -,278 ,826* ,973* -,948 ,218
OTU_149 -,466 -,630 -,041 ,056 ,283 ,005 -,137 -,007 -,319 ,187 ,307
OTU_150 ,259 ,459 -,234 ,724 -,029 -,192 -,192 ,112 -,515 ,147 ,335
OTU_151 ,427 -,002 -,356 -,495 -,495 -,239 ,995** -,608 .a .a ,034
OTU_152 ,473 ,086 ,163 ,170 -,530 -,373 -,216 -,366 -,139 ,614
-,969**
OTU_153 ,427 -,002 -,356 -,495 -,495 -,239 ,995** -,608 .a .a ,034
OTU_154 ,259 ,459 -,234 ,724 -,029 -,192 -,192 ,112 -,515 ,147 ,335
OTU_155 ,259 ,459 -,234 ,724 -,029 -,192 -,192 ,112 -,515 ,147 ,335
OTU_156 -,714 ,582 -,430 ,156 ,002 ,969** -,172 ,043 .a .a ,074
OTU_157 ,473 ,086 ,163 ,170 -,530 -,373 -,216 -,366 -,139 ,614
-,969**
OTU_158 -,714 ,582 -,430 ,156 ,002 ,969** -,172 ,043 .a .a ,074
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Abbildung A 1: Zeitabhängige Variationen der archaealen Population basierend auf der T-RFLP Analyse der 
Amplikons Ar109F/Ar915R. 
Es wurden die ersten Sedimenthorizonte der Probenahmestellen des Odertals (Anglerteich: A; Bogengraben: B; Oder-
Zollstation) und Saidenbachs (Haselbach: H) im Beobachtungszeitraum Juli 2006 (7/6) bis April 2009 (4/9) untersucht. 








Abbildung A 2: Clusteranalyse basierend auf der T-RFLP Analyse des Archaea Amplikons Ar109F/Ar915R 
(linke Bildhälfte) und basierend auf der DGGE Analyse des Msm Amplikons Msm355F/Msm1068R (rechte Bild-
hälfte) im Vergleich zu ausgewählten Umweltfaktoren. 
Die Höhe der Umweltparameter wird durch die Farbe der Kästchen repräsentiert (blau: niedriger Wert; grün/gelb: mittel-
hoher Wert; rot: hoher Wert; Werte je nach Diagramm variabel) für die untersuchten Proben Anglerteich (A), Bogengra-
ben (B), Oder-Zollstation (O) und Haselbach (H) im Beobachtungszeitraum Juli 2006 (7/6) bis April 2009 (4/9). Maß-






















































































Abbildung A 3: (Oben und folgende Seite) Phylogenetischer Stammbaum, der Msm Sequenzen ausgeschnitte-
ner DGGE Banden und aus der 16S rDNA Archaea Klonbank enthält. 
Sequenzen der Tiefenabhängigen DGGE Analyse wurden mit „D“ („depth“) abgekürzt. Alle anderen Sequenzen ent-
stammen der Zeitabhängigen DGGE Analyse entweder ohne Buchstabe vor einer Zahl (Anglerteich und Bogengraben); 
oder mit Buchstaben H (Haselbach) oder Buchstaben O (Oder-Zollstation). Die Klonsequenzen wurden entsprechend 
ihrer Herkunft wie folgt bezeichnet OTRo (Odertal: Anglerteich (A), Bogengraben (B) und Oder-Zollstation (O)) sowie 
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